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Der heutige omnivore Mensch kann aus einer längst kontinental übergreifen-
den, vielfältigen Nahrungspalette schöpfen, was vor allem in den westlichen In-
dustrieländern durch Überangebot und suboptimale Lebensmittelauswahl be-
trächtlich zu einer Vielzahl der gegenwärtig auftretenden Zivilisationskrankheiten 
beiträgt.  
Seit dem Sesshaftwerden des Menschen nimmt in der Nahrungsmittelprodukti-
on das zur Familie der Gräser (Poaceae) zählende Getreide eine Schlüsselpositi-
on ein, auf dem der Aufbau und die Weiterentwicklung vieler Kulturen gründen 
(PETERSON, 2003).  
Im Spannungsfeld von zunehmender Weltbevölkerung, Klimavariabilität und 
Fehlernährung trägt gerade Getreide durch hohe Flächenerträge, gute Klimaan-
passung sowie aufgrund seiner ernährungsphysiologischen Bedeutung zur Bewäl-
tigung moderner agronomischer Herausforderungen bei. 
Unter den ersten Zubereitungsformen der meisten Getreidearten fanden sich 
vor allem Breie und Fladen. Brot in seiner heutigen Form trat erst viel später auf 
und verdankt seine bestehende Vielfalt der unikalen Proteinzusammensetzung 
des Weizens und Roggens, dessen Backqualität seit der Entdeckung des Glutens 
durch Beccari im 18. Jahrhundert Getreideproduzenten, Müller und Bäcker auf-
grund einfacher Methoden zu bestimmen versuchen (LASZITITY und ABONYI, 
2009). Zahlreiche in der Praxis etablierte indirekte Parameter (Rohprotein, Sedi-
mentationswert) sowie rheologische Messinstrumente (Farinogramm, Exten-
sogramm) erlauben heute unter Einbezug genetischer Untersuchungen eine gute 
Einschätzung der Verarbeitungseigenschaften von Backweizen, welche jedoch in 
jüngster Zeit oft im Widerspruch zu den aus direkten Backversuchen gewonnenen 
Ergebnissen stehen (ROGERS et al. 2001). Aus diesem Grund gewinnt in der Ge-
genwart die Vorhersage qualitätsbestimmender Getreideinhaltsstoffe, auch unter 
dem Blickwinkel der in der Proteinfraktion bestimmter Getreidearten gelegenen 




2.1 Allgemeiner Stellenwert von Getreide 
Zu den wichtigsten Getreidearten zählen Weizen, Gerste, Roggen, Hafer, Reis, 
Mais und verschiedene Hirsen (Abb. 1) (RIMBACH et al., 2010). Zwei Kulturfor-
men stammen von der Dinkelreihe ab, der Weichweizen, (T. aestivum) und der 
bespelzte Dinkel (T. spelta). Der niedrigere Ertrag und die zusätzliche Entspelzung 
haben dazu geführt, dass der Weichweizen sich gegenüber dem Dinkel durchge-
setzt hat (BELITZ, 2008). 
 
Eine Studie der FAO (1999/97) ergab, dass von der Weltgetreideproduktion et-
wa 54% auf den Food-Bereich entfallen, weitere 35% werden in der Tierernährung 
eingesetzt und der restliche Anteil wird den Bereichen industrielle Verwendung, 
Saatgut und Verlusten zugeschrieben (RIMBACH et al., 2010).  
Die in der Saatzucht aus mehrjährigen Kreuzungs- und Selektionsversuchen 
erhaltenen Prüfstämme werden in Österreich im Rahmen eines dreijährigen Pro-
zesses hinsichtlich ihrer Anbaueignung und ihrer Verwertungseigenschaften ge-
prüft. Laut Gesetz muss ein Prüfstamm eine Verbesserung der „landeskulturellen“ 
Wertes gegenüber dem bestehenden Sortenspektrum darstellen, um als Sorte 
zugelassen zu werden [Saatgutverkehrsgesetz (SaatG), neugefasst durch B. v. 
16.07.2004 BGBl. I S. 1673; zuletzt geändert durch Artikel 192 V. v. 31.10.2006 
BGBl. I S. 2407]. 
 
 
Abb. 1:  Phylogenese der Getreidearten und botanische Bezeichnung (RIMBACH 




2.2 Ernährungsrelevante Aspekte 
2.2.1 Ernährung des Menschen, Zöliakie 
Die Wichtigkeit von Getreide in der menschlichen Ernährung wird durch die ös-
terreichische Ernährungspyramide unterstrichen. Neben Obst und Gemüse wird 
vor allem der tägliche Konsum von Lebensmitteln auf Getreidebasis empfohlen 
(Bundesministerium für Gesundheit 2010: Die österreichische Ernährungspyrami-
de). Produkte aus Getreide gehören zu den wichtigsten Grundnahrungsmitteln der 
menschlichen Ernährung. Sie decken in einem hohen Ausmaß vor allem den Be-
darf des menschlichen Organismus an Kohlenhydraten (etwa 50 %) und Eiweiß 
(etwa 30 %). Daneben sind sie wichtige Quellen für Vitamine, vor allem der B-
Gruppe und Vitamin E, aber auch für Mineralstoffe und Spurenelemente (EBER-
MANN und ELMADFA, 2008). 
Als Proteinquelle ist Weizen auf Grund der Aminosäurezusammensetzung sei-
ner Proteine jedoch nur von sehr begrenztem Wert für die menschliche und tieri-
sche Ernährung. Verglichen mit dem von der FAO definierten Referenz-Protein, 
welches den durchschnittlichen Anteilen der Aminosäuren am menschlichen Kör-
per entspricht, ergeben sich bei einigen essentiellen Aminosäuren deutliche Defizi-
te (Tab. 1). Vor allem bei Lysin und Threonin ist bei ausschließlichem Konsum von 
Weizenprotein eine Unterversorgung zu erwarten. 
 
 Tab. 1: Anteile der essentiellen Aminosäuren am Gesamtprotein [Gew. %] 
 
Aminosäure FAO Referenzprotein1 Weizenprotein (Vollkorn)2 
Tryptophan 1,0 1,24 
Threonin 4,0 2,88 
Isoleucin 4,0 4,34 
Leucin 7,0 6,71 








 FAO 1970, 2 Pomeranz 1987 
GETREIDE 
4 
Durch den Ausmahlvorgang bei der Herstellung von Auszugsmehlen gehen je-
doch weitere wertvolle Proteinfraktionen verloren, sodass insbesondere der Man-
gel des Weizenproteins an Lysin noch deutlicher hervortritt, da in allen Kleberpro-
teingruppen nur von Konzentrationen von 0,2 bis 1,1 mol% berichtet wird. Ande-
rerseits ist vor allem der hohe Gehalt aller Kleberfraktionen an Glutamat, Prolin 
und Glycin erkennbar (Tab. 2). 
 














Asparagina 0,7-0,9 0,7-1,5 0,3-0,5 0,5-1,3 2,7-3,3 1,9-4,0 
Threonin 3,2-3,8 1,8-2,9 0,4-0,6 0,8-2,3 1,5-2,3 1,6-2,4 
Serin 6,4-8,4 7,7-9,5 2,6-3,3 5,8-6,3 5,3-6,6 4,9-6,6 


























2,3-3,2 0,6-0,8 0,9-2,1 1,9-3,2 2,0-3,0 
Alanin 2,9-3,5 1,7-2,3 0,2-0,3 0,3-1,3 2,6-4,1 2,8-3,5 
Cystein+ 
Methionin 
0,7-1,6 3,1-4,2 0 0-0,3 2,3-3,1 3,4-4,4 
Valin 1,6-2,0 3,8-5,3 0,3 0,6-1,4 4,2-4,9 4,4-5,4 
Isoleucin 0,7-1,1 3,6-4,4 4,3-4,7 1,9-3,5 3,6-4,6 4,0-4,6 
Leucin 3,1-4,3 5,3-7,5 2,7-3,3 3,9-5,3 6,5-8,7 6,4-7,3 
Tyrosin+ 
Phenylalanin 
5,3-6,9 4,7-7,4 9,6-10,2 8,4-9,6 5,2-7,1 5,3-7,0 
Histidin 0,8-1,9 1,3-1,8 1,3-1,4 0,6-1,1 1,4-2,8 1,1-1,5 
Lysin 0,7-1,1 0,2-0,6 0,4-0,5 0,3-0,6 0,2-0,6 0,4-0,9 
Arginin 1,6-2,1 1,5-2,1 0,5-0,6 0,5-1,4 1,7-2,9 1,2-2,9 
a
 Asparagin und Glutamin umfassen in dieser Tabelle sowohl die Säure als auch 
die amidierte Form 
3
 Wieser et al. 1990 (a), 3 Wieser et al. 1990 (b), Freedman et al.1988 
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Auf Grund der vorliegenden Literaturangaben ist daher die Eignung von Wei-
zenprotein als Alternative zu tierischen Eiweißquellen trotz eines Proteingehaltes 
von 10 – 12 % in Zweifel zu ziehen (MATIESSEK et al., 2010).  
Vor allem Lysin ist die limitierende Aminosäure in Weizen und setzt dessen Pro-
teinqualität herab. Diese kann jedoch durch Ergänzungswirkung einzelner Amino-
säuren z.B. durch Kombination mit Leguminosen erheblich verbessert werden 
(ELMADFA und LEITZMANN, 2004). 
 
Die Verdaulichkeit von Kleberproteinen wird vor allem durch deren hohen Ge-
halt an Prolin verursacht, da Peptidbindungen des Prolins von den Enzymen des 
menschlichen Verdauungsapparates nur unzureichend gespalten werden können. 
Für Personen, die das Krankheitsbild der Zöliakie (Gluteninduzierte Enteropathie, 
nicht-tropische Sprue) aufweisen, ist die Auswahl an zur Ernährung geeigneten 
Getreidearten stark limitiert. Zöliakie ist die häufigste Proteinintoleranz (ELMADFA 
und LEITZMANN, 2004). Epidemiologische Daten zeigen eine Zöliakie Prävalenz 
von 1 : 100 – 300 unter der kaukasischen Bevölkerung (WIESER und KÖHLER, 
2008). 
 
2.2.2 Lösungsansatz der Zöliakieproblematik 
Ein wesentlicher Zukunftsaspekt liegt in der Einbeziehung gesundheitsrelevan-
ter Merkmale in die Sortenprüfung. Ob auf diesem Sektor eine wesentliche Diffe-
renzierung der Sorten zu erwarten ist, ist unter anderem Teil des vorliegenden 
Gesamtprojektes. Durch derartige Forschungsprojekte wird im Einvernehmen mit 
den Pflanzenzüchtern versucht, geeignete Merkmale für die ernährungsphysiolo-
gische Bewertung von Getreidesorten zu schaffen. 
 
Hierbei könnte der durch diese Diplomarbeit forcierte Einsatz der HPLC-
Trennmethodik zur verbesserten Aufschlüsselung von Proteinspektren des Wei-
zens ein entscheidender Beitrag sein. Bisher wurden die aus HPLC-Analysen ge-




2.3  Technologische Aspekte 
2.3.1  Einteilung der Getreideproteine 
Getreideproteine lassen sich nach Osborne 1924 generell einteilen in Stoff-
wechselproteine, zu denen Albumine (wasserlöslich) und Globuline (salzlöslich) 
zählen, sowie in die Gruppe der Speicherproteine, zu denen Prolamine (wasserun-
löslich) und Gluteline (löslich in alkalischen Lösungen oder verdünnter Säure) zäh-
len (SHEWRY und HALFORD, 2002). Die Prolamin- und Glutelinfraktion sind ne-
ben Weizen (Triticum aestivum) in unterschiedlichen Konzentrationen auch in Ha-
fer (Avena sativa), Reis (Oryza sativa), Mais (Zea mays) oder Hirse (Panicum mil-
laceum, Setaria italica) und weiteren Getreidearten mit für diese Arten spezifischer 
Bezeichnung nachzuweisen (BELITZ, 2008). 
Da sich diese Diplomarbeit mit dem für die Backwarenindustrie wichtigsten Ge-
treiderohstoff, dem Weizen, beschäftigt, wird vor allem dieser im Weiteren näher 
betrachtet. Die spezifische Bezeichnung der Weizenprolamine lautet Gliadine, 
Weizengluteline werden als Glutenine bezeichnet. Beide Fraktionen dienen dem 
Korn als Speicherprotein und bilden das sogenannte Gluten (Kleber) des Weizens 
auf welchem seine Fähigkeit nach Hydratisierung viskoelastische Teige zu bilden, 
beruht. Diese ist auf die besondere Vernetzungsfähigkeit des Glutens zurückzu-
führen. Insbesondere aufgrund der darin enthaltenen schwefelhältigen Aminosäu-
ren und der daraus resultierenden Anzahl an Schwefelbrückenbindungen hat der 
Kleber eine wesentliche Bedeutung für die Hydratisierungs- und Gashalteeigen-
schaften des Brotteiges (FREDE, 2010). 
Die Fraktionen Gliadin und Glutenin bilden mit 80–85 % den Hauptbestandteil 
des Glutens (Kleber), neben ihnen sind Lipide (8 %), Kohlenhydrate (2%) sowie 
Enzyme (Proteinasen, Lipoxygenase) im Kleber nachweisbar, welcher anatomisch 
betrachtet im Mehlkörper des Getreideendosperms lokalisiert ist (BELITZ, 2008). 
Aufgrund der Polyploidie der Weizensorten zeigen die Fraktionen des Glutens 
starke Polymorphismen und bilden so eine Gruppe eng verwandter, jedoch unter-
schiedlicher Proteine (MÜLLER, 2007). Im Detail betrachtet besteht die alkohollös-
liche Fraktion der Weizengliadine aus einer heterogenen Gruppe monomerer Pro-
teine mit einem hohen Gehalt an Glutamin− und Prolinresten, die nur über intra-
molekulare Schwefelbindungen (α−, β− und γ−Gliadine) verfügen oder keine 
Cysteinreste besitzen (ω−Gliadine) (WIESER, 2007). 
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Im Gegensatz zu den Gliadinen treten die mittels Elektrophorese in  
hoch− (HMW) und niedrigmolekulare (LMW) Gruppe eingeteilten Glutenine des 
Weizens als Polymere auf, die durch Schwefelbindungen zwischen den Ketten 
stabilisiert werden (SHEWRY und TATHAM 1997). Das Molekulargewicht der Gli-
adine liegt zwischen 30 und 50 kDa, der HMW−Glutenine zwischen 80 und 120 
kDa und jenes der LMW−Glutenine zwischen 30 und 75 kDa (BATTAIS, 2003). 
 
2.3.2  Umwelteinflüsse auf die Proteinzusammensetzung 
Die durch Sortenwahl gewünschte Qualitätsausprägung bringt erst durch den 
künftigen Anbau im Zusammenspiel mit der Witterung die genetisch angelegten 
bäckereitechnologischen Eigenschaften des Korn voll zur Wirkung (SELING, 
2010), somit unterliegt die Zusammensetzung des Glutens sowohl genetischen 
Einflüssen als auch Umwelteinflüssen. Von den letzteren ist insbesondere die 
Schwefelversorgung von Bedeutung. Untersuchungen haben ergeben, dass 
Schwefelmangel bei geringer Beeinflussung des Gesamtproteingehaltes sowie 
des Klebergehaltes zu einer Erhöhung des Anteils der schwefelfreien ω-Gliadin- 
und der schwefelarmen HMW-Gluteninfraktion führt, während schwefelreiche γ-
Gliadine und LMW-Glutenine abnehmen (WIESER et al. 2004, ZÖRB et al. 2009). 
Andere Untersuchungen zeigten, dass die Proteinzusammensetzung in erster Li-
nie vom Gesamtstickstoffgehalt des Getreidekorns beeinflusst wird  
(CHARMET und MARTRE, 2008).  
KINDRED et al. bestätigte den Zusammenhang zwischen der Verfügbarkeit von 
Stickstoff und dem Gesamtproteingehalt durch eine erzielte Steigerung des Prote-
ingehalts von über 60 % in zwei mit bzw. ohne Stickstoffdüngung gewachsenen 
Sorten niedriger Weizenqualität (KINDRED et al., 2008). Gefäßversuche mit stei-
gender Schwefeldüngung bei gleichbleibend hoher Stickstoffdüngung zeigen, dass 
der Proteinertrag nur bei starkem Schwefelmangel sinkt. Bei moderater und hoher 
Schwefeldüngung zeigt sich kein Unterschied im Proteinertrag. Allerdings steigt 
die Schwefelkonzentration im Korn mit steigender Verfügbarkeit von Schwefel im 
Boden (STEINFURTH et al., 2008).  
In Bezug auf das Düngungsmanagement wird durch Schwefelspätdüngung eine 
Verringerung von Ertrags- und Qualitätseinbußen indiziert (STEINFURTH  
et al. 2009). 
GETREIDE 
8 
Der in der Literatur verstärkt diskutierte Einfluss von CO2 auf die Weizenqualität 
legt einerseits eine Abnahme von vor allem stickstoffhaltigen Metaboliten im Korn 
(HÖGY, 2008) sowie eine verminderte Qualität in Bezug auf den Nährwert und die 
Verarbeitung (ERBS et al., 2010) unter erhöhtem CO2 nahe, andererseits werden, 
eine ausreichende Wasserversorgung vorausgesetzt, moderat zunehmenden 
Durchschnittstemperaturen, längeren Vegetationsperioden und dem CO2-
Düngeeffekt eher positive Wirkungen in Zukunft zugeschrieben (WEIGEL, 2009). 
 
2.3.4  Anwendung chromatographischer Methoden zur Sortenidentifizierung 
Vor allem Gliadine erwiesen sich in zahlreichen, in der Literatur beschriebenen 
Untersuchungen als beste Marker für eine Sortendifferenzierung von Weizen, wo-
bei sich deren Auftrennung mittels Elektrophorese (saure Polyacrylamidgel-
Elektrophorese, Kapillarelektrophorese) oder Umkehrphasen (RP)-HPLC am 
meisten bewährt hat. Der Vorteil der RP-HPLC gegenüber elektrophoretischen 
Verfahren liegt darin, dass eine vollständige Trennung der Gliadintypen (ω5-, 
ω1,2-, α-, γ-Gliadine) erzielt wird und eine einfache Quantifizierung über die bei 
210 nm gemessene UV-Absorption möglich ist (WIESER, 2007).  
Untersuchungen an Hartweizen (Triticum durum) konnten Zusammenhänge von 
Variationen im Gliadinmuster mit der geographischen Herkunft aufzeigen (WANG, 
2006). Ebenso kann die Fingerprintanalyse des Proteoms wertvolle Hilfe in der 
Züchtungsforschung bieten (DE ANGELIS, 2008). Eine andere Arbeit zeigte die 
Absenz einer bestimmten Gruppe von γ-Gliadinen am Beginn des γ-Gliadin-
Elutionsbereichs von HPLC Analysen als einzigartig für Einkorn (Triticum mono-
coccum L.) im Vergleich zu allen anderen Weizensorten (WIESER et al., 2009). 
Eine weitere Untersuchung stellte aufgrund dreier einzigartiger Peaks in Chroma-
togrammen gewöhnlicher Weizensorten die Möglichkeit der Verfälschungsprüfung 
von Hartweizen (Triticum durum) dar (BONETTI et al., 2004). Untersuchungen an 
Bioweizen zeigten signifikante Unterschiede innerhalb des Genotyps bezüglich der 
Zusammensetzung der Speicherproteine sowie dem Gehalt und der Größenvertei-
lung polymerer Proteine (HUSSAIN et al., 2009). 
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2.3.5  Einfluss von Proteinen auf technologische Eigenschaften 
2.3.5.1 Einfluss von Proteingruppen 
Die Zusammensetzung der Kleberproteine bedingt in hohem Maße die funktio-
nellen Eigenschaften der Proteine und damit sozusagen die Proteinqualität beim 
Weizen. Die Backqualität eines Weizenmehls setzt sich aus der Proteinqualität 
(Sedimentationswert), Proteinmenge (Eiweißgehalt) sowie der Stärkequalität (Fall-
zahl) zusammen (UNBEHEND, 2003; ZÖRB et al., 2009; GOESAERT et al., 
2005). Um eine gute Backqualität zu erreichen ist ein ausgeglichenes Verhältnis 
zwischen Teigelastizität und –viskosität erforderlich. Dabei wird den Gliadinen eine 
tragende Rolle für die Viskosität und den Gluteninen für die Festigkeit und Elastizi-
tät zugeschrieben (VAN BOCKSTAELE, 2008). Khatkar untersuchte die Auswir-
kungen von Harnstoff und Dithiotreitol auf die rheologischen Eigenschaften von 
Gluten und bestätigte, dass Unterschiede in Schwefelbrückenbindungen entschei-
dende Faktoren für die Schwankungen im Elastizitätsmodul sind (KHATKAR, 
2005). Im Zusammenhang zwischen teigrheologischen Eigenschaften und der 
Backqualität der Enderzeugnisse zeigte Gluten aus niedriger Weizenqualität nied-
rigere Viskosität und höhere Elastizität (SASAKI, 2008). Als erwiesen gilt eine all-
gemeine Beziehung zwischen dem heutzutage mittels Nah-Infrarot-Spektroskopie 
und der Methode nach Dumas in kurzer Zeit bestimmbaren Eiweißgehalt und 
Backvolumen. Weiters beeinflusst der Eiweißgehalt sortenspezifisch unterschied-
lich stark die Wasseraufnahme, Teigelastizität, Knet-, Gärtoleranz sowie die Ge-
bäckbeschaffenheit (WANG et al., 2007; PARK et al., 2006). Ebenso konnte eine 
positive Korrelation des Backvolumens zum Gesamteiweißgehalt, den Fraktionen 
Albumin und Globulin, LMW-GS, HMW-GS gefunden werden, aber es konnte nur 
ein geringer Zusammenhang mit dem Verhältnis HMW/LMW festgestellt werden 
(WANG et al., 2007). Weitere Untersuchungen lassen jedoch erkennen, dass ein 
hohes Verhältnis HMW/LMW sowie ein niedriges Verhältnis Gliadin/Glutenin die 
Backqualität fördern (ZHANG und ZHEN, 2009). Eine negative Korrelation zeigt 
sich zwischen dem Gliadingehalt und dem Gebäckvolumen (WANG et al., 2007). 
In der Literatur wird konsistent den HMW-Gluteninen eine tragende Rolle für die 
Backeigenschaften zugeschrieben (REHMAN et al., 2008), so beschrieb schon 
PAYNE et al. 1979 den Zusammenhang zwischen der An- und Abwesenheit von 
HMW-Gluteninen und der Backqualität (GARG, 2009), auch wenn heute manche 
Autoren, wie vorher beschrieben, teilweise unterschiedliche Schlussfolgerungen 
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ableiten. HPLC / MALDI-TOF-MS Analysen zeigten wenig posttranslationale Ver-
änderung bei HMW-Gluteninen (ZHANG et al., 2008), jedoch kann festhalten wer-
den, dass die durch ein erhöhtes Verhältnis x-Typ/y-Typ hervorgerufenen Ände-
rungen in der Struktur von Glutenin-Polymeren zu Veränderungen der Mehleigen-
schaften beitragen (RAKSZEGI et al., 2008). 
Auch Forschungen aus dem Organischen Landbau verdeutlichen, dass einzel-
ne Fraktionen zum Teil deutlich positive Effekte auf die Backqualität haben, wobei 
hier ein signifikant (positiver) Zusammenhang der LMW-Glutenine mit der Exten-
sogramm-Energie und Dehnbarkeit auffiel. Aus dieser Forschungsarbeit ging die 
Schlussfolgerung hervor, dass die Verarbeitungseigenschaften der Proben auch 
anhand von Kleberfraktionen bewertet und chromatographisch ermittelte Mindest-
gehalte festgelegt werden können, die noch eine hinreichende Backqualität für 
Weizen mit niedrigem Kornproteingehalt ermöglichen (BÜNING-PFAUE und WIR-
RIES, 1998). 
 
2.3.5.2 Einfluss von Einzelproteinen bzw. Peaks 
Neben Untersuchungen über große Proteinfraktionen werden auch Einflüsse 
von Einzelproteinen bzw. Peaks in Studien behandelt. Untersuchungen durch Ka-
pillarelekrophorese und RP-HPLC zeigten beispielsweise eine Korrelation von 
Backvolumen sowie Teigfestigkeit und einem bei Minute 20 auftretenden, dem  
D-1 Locus zugeordneten Peak in der ω-Gliadin Region von Sorten guter Backqua-
lität (WANG et al., 2008). Transgene Untersuchungen untermauern die durch 
HMW-GS A1x1 bewirkten positiven Teigeigenschaften, wohingegen D1x5 diese 
beeinträchtigen (FIELD et al., 2008). In Untersuchungen an Hartweizen (Triticum 
durum) zeigten HMW-GS 7 + 8 sowie 6 + 8 die beste und HMW-GS 20 die 
schwächste Backqualität (EDWARDS et al., 2007).  
Die aus Untersuchungen zu Einzelproteinen gewonnenen Informationen stellen 
vor allem qualitative Zusammenhänge dar. Wie in einer kürzlichen Literaturüber-
sicht aufgezeigt, kann ein Einbezug quantitativer Analysen der Gliadin- und Glute-
nin-Untereinheiten entscheidend zur Verbesserung der Erklärungsmodelle back-





Aufgabe des Forschungsprojektes, in dessen Rahmen die vorliegende Arbeit 
durchgeführt wurde, war es Grundlagen für eine neue Methodik zur Beurteilung 
von Getreideeigenschaften mit hoher Flexibilität und hohem Informationsgehalt für 
Konsumenten, Züchter und Verarbeiter zu schaffen. 
Auf Basis des bestehenden Wissens - wo in umfangreicher Literatur immer nur 
zu Teilaspekten Untersuchungen durchgeführt wurden - sollte ein System zur um-
fassenden Beurteilung der Eigenschaften von Getreide aufgebaut werden, wel-
ches auf bestehenden chromatographischen Methoden beruht und auf Grund der 
zentralen Bedeutung der Proteine für alle Lebensvorgänge von sehr hoher Flexibi-
lität und Universalität ist. Dadurch sollte es ermöglicht werden, die Getreideeigen-
schaften unter den unterschiedlichsten Aspekten zu beurteilen, also neben wie 
bisher landwirtschaftlichen und technologischen erstmals auch ernährungsphysio-
logischen Gesichtspunkte einzubeziehen. 
 
Im Zentrum dieser Arbeit stand die chromatographische Trennung von Spei-
cherproteinen von Weizen. Aufbauend auf den Trennungen der Proteine sollten in 
Zusammenwirken mit den im Rahmen der Sortenwertprüfung bei Weizen durchge-
führten technologischen Untersuchungen Rechenmodelle zur Vorhersage der 
technologischen Qualität erstellt werden. 
 
Ziel der Arbeit war es, die Eignung der HPLC-Methode als universelles Werk-
zeug bei der Qualitätsanalyse von Getreide darzustellen. Am Ende der Arbeit soll-
te ein zumindest grundsätzlich funktionsfähiges Rechenmodell für die Vorhersage 
technologischer Eigenschaften und Datenmaterial als Basis für die weitere Opti-
mierung des Rechenmodells vorliegen.  
 
Insbesondere waren die gestellten Aufgaben: 
- Überprüfung der bestehenden Methode zur Glutenextraktion. 
- Überprüfung der Methode für HPLC-Proteintrennungen. 
- Statistische Auswertung und Erstellung eines Rechenmodells. 
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4 MATERIAL UND METHODEN 
 
4.1 Verwendete Rohstoffe für Datenaufbau / Rechenmodell 
Bei der Auswahl der in dieser Arbeit zu analysierenden Getreidesorten handelte 
es sich um Weizen aus dem Erntejahr 2008. 
 
Es wurden 162 Mehle von zehn österreichischen Anbauorten berücksichtigt. 
Anbauorte: Gerhaus, Pultendorf, Mistelbach, Bad Wimsbach, Ritzlhof, Potten-
dorf, Obersiebenbrunn, Grabenegg, Eltendorf sowie Grossnondorf. 
 
Die Weizenproben standen bereits vermahlen zur Verfügung (Mehltype W700). 
Die Vermahlung erfolgte nach der AGES-Standardanweisung SAA-26B-25-00 = 
PV_SOR_VIE_TEWE_026 für Weizenmahlversuch mit einem Mahlautomat Type 
MLU-202 (Gebrüder Bühler AG Maschinenfabrik Uzwil/Schweiz) im Rahmen der 
AGES Routineuntersuchungen. 
 
Weizenproben und Mehle wurden im Kühlraum bei 10°C / 50% r.F. gelagert. 
 
Die Bayrische Landesanstalt für Landwirtschaft (BLfL) stellte eine Weizenprobe 
zur Überprüfung der Methodik zur Verfügung. 
 
Alle analysierten Proben (in Summe 163) sind auf den Seiten 13-15 mit laufen-
der Analysennummer sortiert nach Anbauort aufgelistet. 
 
Für die Probennahme konnten die bereits durch die AGES vermahlenen 162 
Weizenproben am jeweiligen Analysentag direkt aus dem Kühlraum der AGES 
entnommen werden. Die Weizenprobe des BLfL wurde in einer Labormühle (Typ 
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Tab. 3: Probenmaterial 
 
Analyse Nr. Gerhaus  Analyse Nr. Mistelbach 
1, 2 Manhattan 71, 72 Manhattan 
3, 4 Astardo 73, 74 Astardo 
5, 6 Philipp 75, 76 Philipp  
7, 8 SZD9566 77, 78 SZD 9369 
9, 10 SZD9563 79, 80 SZD 9563 
11, 12 Balaton 81, 82 Balaton  
13, 14 SZD9547 83, 84 SZD 9547 
15, 16 SZD2006 85, 86 SZD 2006 
17, 18 SE 403/03 87, 88 SE 403/03 
19, 20 Erla Kolben 89, 90 Erla Kolben 
21, 22 SZD7912A 91, 92 SZD 7912 A 
23, 24 Ludwig 93, 94 Ludwig 
25, 26 Capo 95, 96 Estevan 
27, 28 Estevan 97, 98 Antonius  
29, 30 Antonius   
    
 Pultendorf  Bad Wimsbach 
31, 32 SE 322/04WW 99, 100 PIBS 02/1026 
33, 34 Kerubino 101, 102 Lahertis 
35, 36 Erla Kolben 103, 104 LEU 50204 
37, 38 Ludwig 105, 106 Antonius 
39, 40 NORD 3366 107, 108 Astardo 
41, 42 PBIS02/1026 109, 110 Manhattan 
43, 44 Lahertis 111, 112 Papageno 
45, 46 LEU50204 113, 114 NORD 98073/10 (JENGA) 
47, 48 Antonius 115, 116 SZD 68/97-6 
49, 50 Astardo 117, 118 SZD 7913 
51, 52 Manhattan 119, 120 SZD 7916A 
53, 54 ENG 583 74a 121, 122 JDS 2046 
55, 56 NORD 98073/10 123, 124 SE 322/04 WW 
57, 58 SZD 68/97-6 125, 126 Kerubino 
59, 60 SZD 7913 127, 128 Erla Kolben 
61, 62 SZD 7916A 129, 130 Ludwig 
63, 64 UDS 2046 131, 132 Capo 
65, 66 Capo 133, 134 Mulan 
67, 68 Chevalier 135, 136 Chevalier 
69, 70 STRU 001586.1 137, 138 MEGAS 
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Tab. 3: Fortsetzung 
 
Analyse Nr. Ritzlhof Analyse Nr. Obersiebenbrunn 
139, 140 PBIS 02/1026 195, 196 Philipp 
141, 142 Lahertis 197, 198 SZD 9566 
143, 144 LEU 50204 199, 200 SZD 9563 
145, 146 Antonius 201, 202 Balaton 
147, 148 Astardo 203, 204 SZD 9547 
149, 150 Manhattan 205, 206 SZD 2006 
151, 152 ENG 583/74a 207, 208 SE 403/03 
153, 154 NORD 980 73/10 209, 210 Erla Kolben 
155, 156 SZD 68/97-6 211, 212 SZD 7912 A 
157, 158 SZD 7913 213, 214 Ludwig 
159, 160 SZD 7916A 215, 216 Capo 
  217, 218 Estevan 
 Pottendorf 219, 220 Antonius 
161, 162 SZD 9566   
163, 164 SZD 9563  Grossnondorf 
165, 166 Balaton  221, 222 Manhattan 
167, 168 SZD 9547 223, 224 Astardo 
169, 170 SZD 2006 225, 226 Philipp 
171, 172 Element 227, 228 SZD 9369 
173, 174 Erla Kolben 229, 230 SZD 9566 
175, 176 SZD 7912 A 231, 232 SZD 9563 
177, 178 Ludwig 233, 234 Balaton 
179, 180 Estevan 235, 236 SZD 9547 
181, 182 Antonius 237, 238 SZD 2006 
183, 184 Capo 239, 240 SE 403/03 
185, 186 SZD 9369 241, 242 Saturnus 
187, 188 Astardo 243, 244 Erla Kolben 
189, 190 Manhattan 245, 246 SZD 7912 A 
   247, 248 Ludwig 
 Obersiebenbrunn  249, 250 Capo 
191, 192 Manhattan  251, 252 Estevan 
193, 194 Astardo  253, 254 Antonius 
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Tab. 3: Fortsetzung 
 
Analyse Nr. Grabenegg BLfL  
255, 256 Antonius  Biscay (Wiederholbarkeit der Methode) 
257, 258 Astardo    
259, 260 Manhattan     
261, 262 ENG 583/74a     
263, 264 NORD 980 73/10     
265, 266 SZD 7913    
267, 268 SZD 7916A    
269, 270 JDS 2046    
271, 272 Kerubino    
273, 274 Erla Kolben    
275, 276 Ludwig    
277, 278 Capo    
279, 280 NORD 3366    
281, 282 Chevalier    
283, 284 STRV 001586.1    
     
 Eltendorf    
285, 286 PBIS 02/1026     
287, 288 Lahertis    
289, 290 LEU 50204    
291, 292 Antonius    
293, 294 Astardo    
295, 296 Manhattan    
297, 298 ENG 583/74A    
299, 300 NORD 980 73/10    
301, 302 SZD 68/97-6    
303, 304 SZD 7913    
305, 306 SZD 7916A    
307, 308 SDS 2046    
309, 310 SE 322/04 WW     
311, 312 Kerubino    
313, 314 Erla Kolben    
315, 316 Ludwig    
317, 318 Capo    
319, 320 NORD 3366    
321, 322 Chevalier    
323, 324 STRU 001586.1    
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4.2 Analytische Methoden 
4.2.1 Methoden für Datenaufbau / Rechenmodell – x-Variable 
4.2.1.1 Extraktion der Gliadine und Glutenine 
 Die Gewinnung der Gliadine und Glutenine wurde nach der Vorschrift von 
Wieser et. al 1998 durchgeführt.  
 
4.2.1.1.1 Prinzip der Methode 
Diese Methode beruht auf einer Modifizierung der klassischen Osborne-
Fraktionierung, welche die Getreideproteine nach unterschiedlicher Löslichkeit 
einteilt. 
 
4.2.1.1.2 Ablauf der Methode 
Vorbereitungen für die Extraktion der Glutenfraktionen: 
Herstellung der Lösung A:  
0,4 m NaCl + 0,067 m HKNaPO4-Lösung (pH 7,6): 
MGNa2HPO4 . 12 H2O = 358,14 g/mol 0,067 m entsprechen 23,995 g/L 
MGKH2PO4 = 136,09 g/mol 0,067 m entsprechen 9,118 g/L 
MGNaCl = 58,44 g/mol 0,4 m entsprechen 23,376 g/L 
 
Für HKNaPO4 (pH 7,6) wurden 180 mL KH2PO4 (pH 4,67) mit 1350 mL 
Na2HPO4 (pH 9,10) gemischt. Die NaCl Einwaage wurde in 1 L HKNaPO4 gelöst. 
 
Herstellung der Lösung B:  
60 % (vol/vol) Ethanol 
600 mL Ethanol wurden mit 400 mL destillierten Wasser gemischt. 
 
Herstellung der Lösung C:  
50 Vol.% n-Propanol  + 2 m Harnstoff  + 0,05 m Tris/HCl (pH 7,5) + 1 %w/v 
Dithioerythritol 
 MGHarnstoff = 60,06 g / mol 2 m entsprechen 12,012 g / 100 mL 
 MGTRIS = 121,14 g / mol 0,05 m entsprechen 0,6057 g / 100 mL 
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Die Harnstoff und TRIS Einwaage wurden in einen 100 mL Messkolben über-
führt, in 25 mL dest. Wasser gelöst und mit HCl (25  %) auf pH 7,5 eingestellt. 
Nach Zugabe von 50 mL 1-Propanol wurde mit dest. Wasser auf die 100 mL Mar-
ke aufgefüllt, 15 min Stickstoff eingeleitet, 1 g DTE dazu gegeben und aufgelöst. 
 
Extraktion 
100 mg + 10 mg des zu untersuchenden Mehles wurden in Doppelbestimmung 
in ein Zentrifugenröhrchen eingewogen. Zur Vermeidung der Bildung von Kleber-
ballen wurde abweichend von der Vorschrift etwa die gleiche Menge an Stärke 
löslich p.a. zugesetzt. Die Probe wurde dreimal in 1 mL der Lösung A suspendiert 
und zentrifugiert und danach die Überstände verworfen, da Albumine und Globuli-
ne nicht untersucht wurden. Die Niederschläge wurden zur Extraktion der Gliadine 
dreimal in je 0,5 mL der Lösung B suspendiert und zentrifugiert sowie zur Extrakti-
on der Glutenine zweimal unter Durchleitung von Stickstoff in 1 mL der Lösung C 
suspendiert und zentrifugiert.  
 
Die Zentrifugenröhrchen wurden nach Hinzufügen der Lösungen bzw. Einleiten 
des Stickstoffs zur Vermeidung von Sauerstoffzutritt und von Lösungsmittelverlus-
ten durch Verdunstung mit Alufolie verschlossen, ebenso jene mit den dekantier-
ten Überständen. Bei unvollständiger Suspendierung der Rückstände in den Lö-
sungen (vor allem bei Extraktion der Glutenine) wurde mit einem Glasstab aufge-
rührt, wobei auf möglichst wenig Probenverlust durch Anhaften an den Glasstab 
zu achten war. 
 
Die Extrakte wurden direkt in Samplerfläschchen filtriert, verschlossen und zur 
Chromatographischen Trennung in den HPLC-Autosampler verbracht. 
 
Die genauen Bedingungen der Extraktion sind in Tab. 4 als Schema zusam-
mengefasst. 
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Zugabe Lösung A (1 mL) B (0,5 mL) C (1 mL) 
Vortex-Mixer  
2500 U/min 
1 mim 30 sek 




10 min 10 min 
15 min im Tro-
ckenschrank bei 
60 °C (Alufolie) 
Zentrifuge 
6000 min-1 











da nicht  
weiter analysiert 
vereinigen, 
















Stärke löslich p.a. (Merck, Best. Nr. 1.01252) 
Lösung A:  - HNa2O4P . 12 H2O (Merck, Best. Nr. 1.06579.1000) 
 - H2KO4P (Fluka, Best. Nr. 60220) 
 - NaCl (Merck, Best. Nr. 1.06404.5000) 
Lösung B: Ethanol (Merck, Best. Nr. 1.00983.2500) 
Lösung C: - CO(NH2)2, Harnstoff (Merck, Best. Nr. 1.08488.0250) 
 - Tris(hydroxymethyl)-aminomethan (Merck, Best. Nr. 1.08382.0500) 
 - Salzsäure 25 % (Merck, Best. Nr. 1.00316.2500) 
 - 1PrOH, 1-Propanol (Merck, Best. Nr. 1.00997.1000) 
 - C4H10O2S2, 1,4-Dithioerythritol (Sigma-Aldrich, Best. Nr. 43796) 
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 - Stickstoff ECD (Messer Austria, UN 1066, EinecsNr. 231-783-9,   
   CASNr. 07727-37-9) 
 
4.2.1.1.4 Geräte 
Analysenwaage (Mettler AT200, Mettler Toledo, Schweiz) 
Wasseraufbereitungssystem (Milli-Q Advantage A10, Millipore, Österreich) 
pH-Meter (pH 330, WTW, Deutschland) 
Magnetrührer (IKA-MINI-MR, Janke & Kunkel, Deutschland) 
Vortex-Mixer (Typ MS1 Minishaker, Janke & Kunkel, Deutschland) 
Schüttler VXA (IKA-VIBRAX-VXR, Janke&Kunkel GmbH, Deutschland) 
VXA-Aufsatz (Typ VX2, Janke & Kunkel, Deutschland) 
Trockenschrank (Typ 1811530000202, WTBbinder, Deutschland) 
Zentrifuge (Megafuge 2.0, Heraeus Sepatech, Deutschland) 
Polyester-Membranfilter 0,45µm (Macherey-Nagel Chromafil Pet-45/15 MS) 
Samplerfläschchen 2 mL (Part No 5181-3375, Agilent Technologies,  
Deutschland) 
 
4.2.1.2 HPLC Trennung der Gliadine und Glutenine 
4.2.1.2.1 Prinzip der Methode 
Bei einer Chromatographischen Trennung erfolgt eine Stofftrennung auf unter-
schiedlichen Verteilungen zwischen einer stationären und einer mobilen Phase, 
wobei ein kontinuierlicher Stoffaustausch zwischen beiden Phasen stattfindet 
(SCHWENDT, 2001). 
Aufgrund der Mobilitätsunterschiede können die einzelnen Probenkomponenten 
zeitverzögert eluiert werden. Wird am Ende einer Trennstrecke ein Detektor ange-
bracht, so kann das Auftreten der Analyte erfasst und mit einem entsprechenden 
Auswerteprogramm die erhaltenen Signale in Form von unterschiedlichen Peaks 
aufgezeichnet werden. Das daraus resultierende Chromatogramm liefert qualitati-
ve und quantitative Informationen (SKOOG und LEARY, 1996). Die im Rahmen 
dieser Arbeit eingesetzte Umkehrphasenchromatographie (Reversed Phase-
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4.2.1.2.2 Ablauf der Methode 
Vorbereitungen für die Chromatographische Trennung: 
Herstellung Lösungsmittel A (LM A): 0,1%v/v Trifluoressigsäure 
Zu 1,5 L dest. Wasser wurden 1,5 mL TFA pipettiert und gut geschüttelt. 
 
Herstellung Lösungsmittel B (LM B): 0,1%v/v Trifluoressigsäure in Acetonitril 
Zu 1,5 L Acetonitril wurden 1,5 mL TFA pipettiert und gut geschüttelt. 
 
Laufbedingungen: 
Säule: CC 250/4 Nucleosil 300-5 C8 
Durchflussrate: 1 mL / min 
Ofentemperatur: 50 °C 
Probenschleife: 2 mL 
Injektionsvolumen: 80 µL Prüflösung (Gliadin) 
 150 µL Prüflösung (Glutenin) 
Detektor: λ = 210 nm 
 
Der Gradient (Tab. 5) verlief linear von 28% B bei 0 Minuten bis 56% B bei 30 
Minuten. Danach erfolgte eine Spülung mit 90% B während 5 Minuten und eine 
Äquilibrierung der Säule bei der Ausgangskonzentration während 10 Minuten. 
 
Vor und nach jeder Probeneinspritzung wurden 500 µL 0,1%v/v Trifluoressig-
säure eingespritzt. 
 
Tab. 5:  Lösungsmittelgradient der HPLC-Trennung der extrahierten Glutenfraktio
 nen 
 
Lösungsmittelgradient: t [min] B [%] A [%] 
   0   28   72 
   30   56   44 
   30   90   10 
   35   90   10 
   35   28   72 
   45   28   72 
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4.2.1.2.3 Qualitative Auswertung der Gliadin und Glutenin Chromatogram-
me 
Vor Auswertung wurden die detektierten Peak-Areas mit dem Merck-Hitachi 
Chromatographiesystem gekoppelten Geräteprogramm D-7000 HSM integriert. 
Zur qualitativen Auswertung wurden die detektierten Peaks nach aufsteigender 
Retentionszeit beziffert. Durch Vergleich der Chromatogramme wurde sicherge-
stellt, dass alle in den verschiedenen Mustern vorkommenden Peaks in einer all-
gemein gültigen Zählung berücksichtigt wurden. Als Hilfsmittel wurden neben der 
Laufzeit markante, in allen Chromatogrammen vorkommende Leitpeaks herange-
zogen sodass an der gleichen Position befindliche Peaks in allen Mustern die glei-
che Nummer hatten. Die detektierten Peaks wurden diesen Nummern zugeordnet 
und deren Areas mit Excel tabellarisch erfasst. 
 
4.2.1.2.4  Quantitative Auswertung der HPLC-Chromatogramme 
 Zur quantitativen Auswertung der Chromatogramme erfolgte eine Kalibrie-
rung mit käuflichem Gluten. 5 bis 12 mg Gluten wurden in Zentrifugenröhrchen 
eingewogen und der Extraktion mit 60%-igem Ethanol und reduzierender n-
Propanol/Harnstofflösung in der unter Punkt 4.2.1.1. beschriebenen Weise unter-
zogen. Die Gluteneinwaagen wurden zur rechnerischen Bestimmung der Gliadin- 
bzw. Glutenineinwaagen im Verhältnis der an den Gliadinen und Gluteninen ge-
messenen Gesamtabsorptionen aufgeteilt. Aus den so ermittelten Einwaagen und 
den gemessenen Absorptionen wurden Standardgeraden zur Berechnung der 
Proteinkonzentrationen errechnet.  
 
4.2.1.2.5  Chemikalien 
Destilliertes Wasser 
Helium ECD (Messer Austria, UN 1046, EinecsNr. 231-168-5,  
CASNr. 07440-59-7) 
Trifluoressigsäure (for protein sequence analysis, Fluka, Best. Nr. 91699) 
Acetonitril p.A.(Merck, Best. Nr. 1.0030.2500) 
Methanol p.A. (Merck, Best. Nr. 6009) 
 
4.2.1.2.6 Geräte 
La Chrom Chromatographiesystem (Hersteller Merck-Hitachi, Deutschland) mit  
dem Geräteprogramm D-7000 HSM: 
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- Hitachi D-7000 Interface 
- Hitachi L-7400 UV/Vis Detektor 
- Hitachi L-7300 Säulenthermostat 
- Hitachi L-7250 Autosampler 
- Hitachi L-7100 Pumpe 
- Hitachi Degasser (Unit No. 655-0568, Serial No. 0616-008) 
- Vorsäule 250 x 4 mm 5 µm 100 RP-18 endc.: (Merck, Best. Nr. 
1.50838.0001) 
- Säule: Nucleosil 300-5 C8 – Säule (Macherey & Nagel, Cat No. 721098.40) 
 Wasseraufbereitungssystem (Milli-Q Advantage A10, Millipore, Österreich) 
 
4.2.1.3 Proteingehalt des Glutenstandards 
Der Stickstoff (N) wurde nach der Methode von Dumas (ICC Standard No. 167, 
2000) unter Einhaltung der AGES Gerätebetriebsanweisung 
GBA_SOR_VIE_TEWE_004_01 für das Analysengerät LECO FP-528, Leco In-
strumente GmbH, Deutschland bestimmt. Die ermittelten Stickstoffgehalte wurden 
mit dem Faktor 5,7 in Proteingehalte umgerechnet. 
 
4.2.1.3.1 Prinzip der Methode 
Die Proben werden im Sauerstoffstrom bei ca. 900 °C verbrannt. die Verbren-
nungsgase werden gekühlt, Verbrennungswasser wird durch Kühlung abgeschie-
den und die vorgereinigten Gase in einem Puffergefäß gesammelt.  
Aus dem Puffergefäß wird eine Teilmenge über eine Aliquot-Schleife abgezo-
gen und mit Helium vermischt. Der Gasstrom wird nun über heiße Kupferspäne 
geleitet, dabei wird der verbliebene Sauerstoff gebunden und Stickstoffoxide in 
elementaren Stickstoff umgewandelt. Nach der Entfernung von Kohlendioxid und 
Wasser über Spezialreagenzien (Anhydron und Lecosorb) wird der Stickstoffanteil 
des verbliebenen Gasgemisches aus Helium und Stickstoff in einer Wärmeleitzelle 
analysiert. Der gefundene Stickstoffanteil wird vom Gerät auf die Probeneinwaage 
auf den Stickstoffgehalt der Probe umgerechnet und kann mit verschiedenen Fak-
toren auf den Proteingehalt umgerechnet werden. Der Luftdruck wird mittels ge-
eigneter Sensoren vom Gerät gemessen und sein Einfluss auf das Messergebnis 
automatisch kompensiert. 
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4.2.1.3.2 Ablauf der Methode 
Das Gerät wird mit einem Standard kalibriert, die Proben eingewogen wobei die 
Einwaage automatisch vom Programm übernommen wird. Die Probeineinbringung 
in das Analysengerät erfolgt per Autosampler. 
 
4.2.1.3.3 Chemikalien und Materialien 
Zinnkapseln (für die Einwaage, LECO Part No 502-167) 
N-Catalyst (z. Reduktion von Stickoxiden und Sauerstoff, LECO Part No 502-049) 
Kupfer in Drahtform, fein (zur Reduktion von Stickoxiden und Sauerstoff, LECO 
Part No 501-621) 
Kupferdrehspäne (zur Reduktion von Stickoxiden und Sauerstoff, LECO Part No 
502-304) 
Al2O3-Pellets (Füllmaterial für Verbrennungsrohr, LECO Part No 502-188) 
Furnace Reagent (CaO, Schwefelfänger, LECO Part No 501-609-HAZ) 
Furnace Reagent (MgO, Schwefelfänger, LECO Part No 502-359) 
Anhydrone (Mg-Perchlorat zur Wasserabsorption, LECO Part No 501-171-HAZ) 
Lecosorb (Mateial mit alkalischer Oberfläche zur CO2-Absorption, LECO Part No 
502-174-HAZ) 
Glaswolle (Verschluss der Filterröhrchen mit Anhydrone/Lecosorb-Füllung, LECO 
Part No 501-081) 
Stahlwolle (Filter nach Verbrennungsrohr, LECO Part No 502-310) 
Quarzwollstreifen (Einlage in Verbrennungsrohr, LECO Part No 608-379) 
Standardgerste (für Kalibration, LECO Part No 502-277) 
Helium (Reinheit 4.5) 
Sauerstoff (Reinheit  4.5) 
 
4.2.1.3.4 Geräte 
LECO FP-528, Leco Instrumente GmbH, Deutschland 
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4.2.2. Methoden für Datenaufbau / Rechenmodell – y-Variable 
Die folgenden Untersuchungen wurden vom Institut für Sortenwesen, Abteilung 
Technologische Wertprüfung durchgeführt und liefern grundlegendes Datenmate-
rial für das Rechenmodell. Es handelt sich somit um wichtige Sekundärdaten auf 
die sich diese Diplomarbeit stützt. 
 
4.2.2.1 Backversuche 
Die Backversuche beruhen auf der Standardarbeitsanweisung SAA-26B-35-00 
„Methode zur Durchführung des Backversuches“. 
 
4.2.2.1.1 Prinzip der Methode 
Als Versuchsgebäck werden, entsprechend dem in Österreich verbreitetsten 
Weißgebäck – Kaisersemmeln - hergestellt. Es wird die Volumenausbeute be-
stimmt, weiters werden noch der Stand und die Sichtigkeit der Gebäcke, die Po-
rung der Krume, der Ausbund (Sternbild), die Bräunung der Kruste sowie Geruch 
und Geschmack beurteilt. 
Bei dieser Methode kommt es pro 100 g Mehl zu etwa 105 bis 115 mL niedrige-
ren Werten für das Backvolumen als bei den deutschen Brötchen-Backversuchen. 
 
4.2.2.1.2 Ablauf der Methode 
 Die Zutaten 1000g sortenreines Mehl der Type 700, 10 mL Pflanzenöl, 18g 
NaCl, 50g Presshefe, 2g Weizenmalzmehl, Ascorbinsäure und Wasser (ca. 500 
mL) werden im Rapidmixer bei 1400 U/min eine Minute lang geknetet. Die Tempe-
ratur wird bei 26°C konstant gehalten. Nach einer Teigruhe von 20 Minuten wird 
der Teig auf der Teigteil- und Schleifmaschine in 30 gleich große Teigstücke ge-
teilt und geformt. Es folgt eine Stückgare von 15 bis 20 Minuten nach der die Teig-
stücke mittels Stanzmaschine zu Semmeln geformt werden. Nach 20 Minuten in 
der Gärkammer (35°C/ 95% rel. Feuchtigkeit) werden die Semmeln bei 220°C 18 
Minuten lang ausgebacken.  
Das Volumen der Semmeln erfolgte durch die Messung des verdrängten Volu-
mens mit Rapskörnern. 
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4.2.2.2 Farinogramm 
Die Untersuchungen am Farinographen wurden nach ICC-Standard No. 115/1 
durchgeführt. 
 
4.2.2.2.1 Prinzip der Methode 
Der Farinograph misst die Wasseraufnahmefähigkeit des Mehls und die 
Konsistenz eines Teiges über den Widerstand, den dieser einem Kneter entge-
gensetzt. 
Dieser Widerstand (Drehmoment) wird über Hebel auf eine Waage übertragen und 
in einem Kraft-Zeit-Diagramm, einem Farinogramm, aufgezeichnet. 
 
4.2.2.1.2 Ablauf der Methode 
In einem Vorversuch wird 50g Mehl nach und nach so viel Wasser zugesetzt, 
bis sich innerhalb von höchstens 5 Minuten eine Konsistenz von 500 Fari-
nogramm-Einheiten einstellt. 
In einer zweiten Untersuchung wird der gleichen Mehlmenge so viel Wasser 
zugegeben, wie im Vorversuch ermittelt wurde. Nun lässt man den Kneter bis 
mindestens12 Minuten nach dem Maximum laufen. Als Ergebnisse werden Was-




Die Untersuchungen am Extensographen wurden nach ICC-Standard No. 114/1 
durchgeführt. 
 
4.2.2.3.1 Prinzip der Methode 
Dieser Standard beschreibt eine Methode zur Bestimmung der rheologischen 
Eigenschaften eines Teiges aus Weizenmehl in einem Dehnversuch mit dem Bra-
bender Extensographen. Die aufgenommene Belastungs-Dehnungskurve wird zur 
Bestimmung der Backqualität eines Mehles verwendet und stellt die physikali-
schen Eigenschaften des Teiges und somit die Backcharakteristika des Mehles 
dar. 
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4.2.2.3.2 Ablauf der Methode 
Zu 300 g Mehl wird unter Kneten im Farinographen soviel Wasser zugesetzt, 
dass ein Teig von 500 Farinogramm-Einheiten entsteht.  Der Teig wird im Kugel-
homogenisator und dem Former des Extensographen geformt. Nach der Absteh-
zeit von 45 Minuten wird die Teigprobe nach Einsetzen in die Messeinrichtung des 
Extensographen gedehnt und die dafür erforderliche Kraft aufgezeichnet (= erste 
Dehnung). Der Vorgang des Formens, Abstehens und des Dehnens wird in Ab-
ständen von jeweils 45 Minuten in einer zweiten und dritten Dehnung wiederholt. 
Es werden die Parameter Dehnlänge, Dehnwiderstand und Teigenergie (Fläche 
unter der Kurve) erfasst. 
 
4.2.2.4 Sedimentationswert (Zeleny)  
Der Sedimentationswert wurde nach ICC-Standard No. 116/1 bestimmt. 
 
4.2.2.4.1 Prinzip der Methode 
Die Quellung der Kleberteilchen von Mehl in Milchsäurelösung beeinflusst die 
Sedimentationsgeschwindigkeit einer Mehlsuspension in der Milchsäurelösung. 
Sowohl ein höherer Klebergehalt als auch eine bessere Kleberqualität führen zu 
langsamerer Sedimentation und höheren Sedimentationswerten. 
 
4.2.2.4.2 Ablauf der Methode 
3,2 g Mehl werden mit 50 mL wässriger Bromphenolblaulösung in einem Mess-
zylinder auf genau festgelegte Weise gemischt, 5 min auf einer Schüttelvorrich-
tung geschüttelt. Nach Zugabe von 25 mL Milchsäure/Isopropanol-Lösung wird 
weitere 10 min geschüttelt, herausgenommen, 5 min stehen gelassen und das 
Volumen des Sediments in mL abgelesen und die 1/10 mL geschätzt. 
 
4.2.2.5 Fallzahl 
Die Fallzahlbestimmung wurde nach ICC-Standard No. 107/1 durchgeführt. 
 
4.2.2.5.1 Prinzip der Methode 
Die Fallzahlmethode bestimmt die Alpha-Amylaseaktivität unter Verwendung 
der Stärke der Probe als Substrat. Die Methode beruht auf der raschen Verkleiste-
rung einer wässrigen Suspension aus feinem oder grobem Mehl im kochenden 
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Wasserbad und der nachfolgenden Messung der Verflüssigung der Stärkepaste 
durch die Alpha-Amylase in der Probe. 
 
4.2.2.5.2 Ablauf der Methode 
Nach Einwaage von 7 + 0,05 g der vorbereiteten Mehlprobe in eine Viskosime-
terröhre wird diese zu gestöpselt, heftig geschüttelt, in ein Wasserbad gebracht 
und die Gesamtzeit in Sekunden vom Eintauchen der Viskosimeterröhre in das 
Wasserbad bis zum einsinken des Rührviskosimeters in die verkleisterte Suspen-
sion gemessen. 
 
4.2.2.6 Quellzahl  
Die Quellzahl wurde nach BERLINER und KOOPMANN 1929 durchgeführt. 
 
4.2.2.6.1 Prinzip der Methode 
In verdünnter Milchsäure ist Gliadin vollkommen löslich, ohne vorher das Stadi-
um der Quellung zu durchlaufen, Glutenin zeigt keine Reaktion. Glutenin bildet 
aber ein Netzwerk in welches die zur Gliadinfraktion gehörigen Proteinmoleküle 
eingeschlossen sind. Gliadine nehmen in milchsaurer Lösung Wasser auf, können 
sich aber nicht aus dem Gluteninnetzwerk lösen, wodurch es zur Volumszunahme 
des Gliadin-Glutenin-Komplexes kommt. 
 
4.2.2.6.2 Ablauf der Methode 
 Vom nach ICC-Standard No. 106/2 hergestellten Feuchtkleberballen (Aus-
waschung mit 180 mL gepufferter NaCl-Lösung danach mit 180 mL destilliertem 
Wasser) wird 1 g eingewogen und in 30 gleich große Stücke geteilt. Die Kleberflo-
cken werden in einem Kolben mit mL-Skala am Kolbenhals in 1/50 m Milchsäure-
lösung aufgenommen und 170 min. lang bei 27°C im Brutschrank quellen gelas-
sen. Danach wird der Kolben vorsichtig gewendet, sodass die Kleberflocken in 
den Kolbenhals absinken. Nach 10 Minuten wird das Volumen der Flocken abge-
lesen. 
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4.2.3. Statistische Methoden 
4.2.3.1 Variationskoeffizient 
Für die statistische Auswertung der Chromatogramme wurde der Variationsko-
effizient für jeden einzelnen der 54 Peaks aus mindestens 2 Parallelbestimmun-
gen nach Gl. 2 berechnet um die Peaks der Analysen vergleichen zu können. Der 
Variationskoeffizient VK gibt an, wie groß die Standardabweichung in Prozent des 
Mittelwertes ist. Er ist ein dimensionsloses relatives Streuungsmaß und entspricht 
dem Quotienten aus dem Streuungsmaß s und dem Lagemaß x : 
 
 VK [%] = (s/ x ) * 100     (Gl. 1) 
 
VK = Variationskoeffizient 
s = Standardabweichung 
x  = Mittelwert 
 
Die Excel-Funktion für die Standardabweichung lautet STABWN, die für das 
arithmetische Mittel MITTELWERT, so dass eine Excel-Formel für den Variations-
koeffizienten abgeleitet werden kann (Gl. 2): 
 
VK [%] = STABWN(x) / MITTELWERT(x)  * 100   (Gl. 2) 
 
4.2.3.2 Principal Component Analysis (PCA) 
Die PCA, auch Hauptkomponentenanalyse genannt, ist ein Verfahren der multi-
variaten Datenanalyse. Sie dient dazu, umfangreiche Datensätze zu strukturieren 
und vereinfacht darzustellen. Durch dieses Verfahren wird eine große Anzahl von 
Probentattributen (Variablen, in diesem Fall die aus der HPLC-Chromatogramm 
Auswertung gewonnenen 54 Peaks) durch eine wesentlich geringere Zahl an 
Hauptkomponenten angenähert, welche Linearkombinationen der ursprüngliche 
Variabeln sind, sich aus einer linearen Summe der unterschiedlich gewichteten 
Originalvariablen zusammensetzen und den Anteil an der Gesamtvarianz be-
schreiben. Die erste Hauptkomponente erklärt die höchstmögliche Variation zwi-
schen den Proben. Die Anzahl an Komponenten ist unterschiedlich. Zusammen 
sollten sie einen möglichst hohen Anteil an der Gesamtvarianz erklären (WODA, 
2009). 
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Die allgemeine Form des Hauptkomponentenmodells kann mit folgender Gl. 3 
mathematisch dargestellt werden (KESSLER, 2007): 
 
X = TPT + E (Gl. 3) 
 
X = Datenmatrix (Ausgangsmesswerte, mittezentriert); 
T = Scoresmatrix; 
PT = Hauptkomponentenmatrix (transponierte Loadings); 
E = Residuenmatrix 
 
Mit Hilfe der Matrizen T und P kann die Ausgangsmatrix X reproduziert werden. 
Wichtige Kenngrößen der PCA sind somit die Scores, die Loadings sowie die 
Variance.  
 
Die Scores definieren die Projektionen bzw. Koordinatenwerte der Objekte 
(Mehlproben) auf die neuen Hauptachsen und lassen erkennen, welche Objekte 
auf den verschiedenen Hauptkomponenten liegen und durch diese beschrieben 
werden. Im Scores-Plot, welcher im Kapitel 6.4 „Ergebnisse und Diskussion“ für 
jeden verrechneten Qualitätsparameter der Gesamtprobenmenge abgebildet ist, 
sind die Scores-Werte der ersten gegen die zweite Hauptkomponente aufgetragen 
und bilden somit das neue Koordinatensystem. Die abgebildeten Scores der Ob-
jekte geben deren Lage in diesem Koordinatensystem bzw. den Anteil der zugehö-
rigen Hauptkomponente für die einzelnen Objekte wieder. Objekte mit hohen Sco-
res haben großen bzw. überdurchschnittlichen Anteil an der betreffenden Haupt-
komponente. Von weiterem Interesse sind Gruppierungen und Proben ähnlicher 
Charakteristika, welche in dieser Abbildung an Objekten, die umso näher im Sco-
res-Plot beisammen liegen, je ähnlicher sie sich sind, erkennbar werden (RUTH, 
2010). 
 
Die Loadings geben die Zahlenwerte des Datensatzes bzw. der Variablen 
(HPLC-Peaks) im neuen Koordinatensystem wieder. Sie beschreiben welche Va-
riablen die Hauptkomponenten bestimmen und wie die Variablen miteinander kor-
reliert sind. Mit Hilfe der Loadings der einzelnen Variablen lässt sich also deuten, 
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was die Hauptkomponenten bedeuten und durch welche Variablen sie bestimmt 
werden (REHORIK-VALER FARFAN, 2006). 
Der Loadings-Plot, welcher im Kapitel 6.4 „Ergebnisse und Diskussion“ für je-
den verrechneten Qualitätsparameter der Gesamtprobenmenge abgebildet ist, 
stellt die Anteile bzw. den Beitrag der Variablen (HPLC-Peaks) an den entspre-
chenden Hauptkomponenten dar. Peaks, die im oder in der Nähe des Ursprungs 
liegen, haben nur einen geringen Einfluss auf die aufgetragenen Hauptkomponen-
ten, sie sind für das Modell unwichtig. Peaks, mit ähnlichen Beträgen im Loadings-
Plot, haben vergleichbare Anteile an den dargestellten Hauptkomponenten. Je 
größer der Loadings-Wert ist, desto größer ist die Wichtigkeit des Peaks in Bezug 
auf die betrachtete Hauptkomponente (SHAPOVAL, 2004). 
 
Die Explained Variance (erklärte Varianz pro Hauptkomponente) stellt den An-
teil der aus den unabhängigen Variablen erklärbaren Varianz der abhängigen Va-
riablen bei einer bestimmten Anzahl an Hauptkomponenten dar.  
Im Diagramm „Erklärte Varianz“, welches im Kapitel 6.4 „Ergebnisse und Dis-
kussion“ für jeden verrechneten Qualitätsparameter der Gesamtprobenmenge ab-
gebildet ist, beschreibt die Abszisse die verwendeten Hauptkomponenten und die 
Ordinate die erklärte Y-Varianz. Zunächst wird als blauer Balken c.Total, d.h. die 
erklärte Y-Varianz der Kalibration beschrieben. Die erklärte Y-Varianz für v.Total- 
(roter Balken) bezieht sich auf eine Validierung, die am Kalibrierdatensatz durch-
geführt wird. In den hier ausgeführten Berechnungen wurde grundsätzlich eine 
Kreuzvalidierung als Validierungsmethode vorgenommen. Bei einer guten Kalibrie-
rung sollten die erklärte Varianz der Kalibrierung und die der Validierung nahe 
beieinander liegen (REHORIK-VALER FARFAN, 2006). 
 
4.2.3.3 Partial Least Square Regression (PLS-Regression) 
Durch diese Regressionsmethode wird in der multivariaten Datenanalyse ver-
sucht, leicht messbare Eigenschaften und schwer zu bestimmende Messgrößen 
(Zielgrößen wie z.B. Qualitätsgrößen bei der Herstellung) über einen funktionalen 
Zusammenhang zu verbinden. Die PLS bezieht die abhängigen Y-Variabeln in die 
Komprimierung der X-Variabeln mit ein. Dadurch werden mögliche Einflüsse von 
X-Variabeln minimiert, die zwar eine große Varianz besitzen, aber irrelevant hin-
sichtlich des Kalibrationsmodells sind (HANTELMANN, 2005). 
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Analog zur PCA werden die Daten zunächst zentriert. Anschließend werden 
über die Maximierung der Kovarianz zwischen der Linearkombination von X und Y 
die Gewichte der X-Matrix bestimmt. Daraus berechnen sich nacheinander die 
Scorematrix der X- und Y-Matrix T, die Loading-Matrizen P und Q, die Loading-
weight-Matrix W sowie die Restmatrizen E und F, so dass die ursprünglichen Da-
ten schließlich die folgende Formel (Gl. 4) annehmen (HANTELMANN, 2005): 
 
X = T W (PTW)-1 + E  (Gl. 4) 
Y = T QT + F  
 
Die Korrelation zwischen X- und Y-Datensatz, d.h. der Regressionskoeffizient 
B, wird aus den Matrizen berechnet (Gl. 5): 
 
B = W(PTW)-1 QT  (Gl. 5) 
 
Durch Auflösen von Gleichung (X) nach T und Einsetzen in Gleichung (Y) ergibt 
sich für die Vorhersage der folgende Zusammenhang zwischen X- und Y-Matrix 
(Gl. 6): 
 
Y = (W(PTW)-1 QT)X  (Gl. 6) 
 
Damit erhält man ein Modell, das es erlaubt, aus den X-Variabeln die Y-
Variabeln zu berechnen, nachdem eine Kalibration mit den bestehenden Y-
Variabeln durchgeführt wurde. Es wurde PLS1 als Regression durchgeführt, bei 
der nur eine Y-Variable für das Modell herangezogen wird. 
Um die Güte des Modells zu überprüfen, wurde die Kreuzvalidierung herange-
zogen um eine Überanpassung (overfitting) des Modells zu vermeiden. Mit jeder 
zusätzlichen Hauptkomponente oder jedem zusätzlichen Faktor sinkt der Fehler 
der Kalibration, während der Fehler der Validierung und der Fehler der Vorhersa-
ge nach Erreichen der optimalen Anzahl an PCs auch wieder ansteigen kann. Mit 
Hilfe der Validierung wird versucht zu bestimmen, wie viele Hauptkomponenten 
notwendig sind, um den geringsten Fehler der Analyse bei einer möglichst gerin-
gen Zahl an Hauptkomponenten zu erhalten (HANTELMANN, 2005). 
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Die Kreuzvalidierung verwendet sämtliche Daten gleichzeitig zur Modellbildung 
und zum Testen. Der Datensatz wird sukzessive in verschiedene Kalibrations- und 
Testsets geteilt. Bei der Berechnung des Modells mit dem Kalibrationsset bleiben 
damit jeweils einzelne Objekte unberücksichtigt und werden anschließend durch 
das Modell vorhergesagt. Dies geschieht so lange, bis jedes Objekt einmal im 
Testset vorhanden war (HANTELMANN, 2005; ESBENSEN, 2000). 
 
Das Partial Least Square (PLS)-Regressionsmodell gibt im Regressionsplot, 
welcher im Kapitel 6.4 „Ergebnisse und Diskussion“ für jeden verrechneten Quali-
tätsparameter der Gesamtprobenmenge abgebildet ist, auf der x-Achse die ge-
messenen, also die wahren Qualitätsparameter an (Measured Y), welche ins Ver-
hältnis zu den prognostizierten, also vom Modell errechneten Werten auf der y-
Achse (Predicted Y) gesetzt werden. Ein gutes Modell liegt vor, wenn zwischen 
den gemessenen und prognostizierten Werten nur geringe Unterschiede herr-
schen. Werte mit großem Abstand von der PLS-Regressionsgerade werden 
schlecht durch die PLS-Regressionsgleichung beschrieben. Man erkennt, ob die 
Vorhersagegenauigkeit für kleine und große Y-Werte gleich gut ist und auch Ab-
weichungen von der Linearität lassen sich an dieser Grafik bereits erkennen. Wei-
ters werden im Diagramm links oben statistische Kenngrößen mit angegeben, die 
die Güte des Modells beurteilen. Von links nach rechts sind dies die Steigung der 
Regressionsgerade (slope), der Achsenabschnitt der Regressionsgerade (offset), 
der mittleren Fehler RMSE (Root Mean Square Error) sowie das Bestimmtheits-
maß R2 (R-square) (REHORIK-VALER FARFAN, 2006). 
 
Die Steigung der Regressionsgerade (slope) sollte eins betragen, wenn das 
Modell die Daten ideal beschreibt. Der Achsenabschnitt der Regressionsgerade 
(offset) sollte bei einer optimalen linearen Beziehung möglichst Null sein (BLIEKE 
et al., 2003). 
Bei RMSE handelt es sich um die Wurzel aus dem mittleren quadratischen Feh-
ler. Je größerer RMSE, umso fehlerbehafteter ist im Durchschnitt die Schätzung 
des Qualitätsparameters y, oder anders ausgedrückt, je höher RMSE einer Prog-
nose ausfällt, umso geringer ist die Güte der Vorhersage. Die Werte des RMSE 
(Gl. 7) sind in der Maßeinheit der eingegangenen Daten ausgewiesen (RUTH, 
2010). 












  (Gl. 7) 
yi = gemessene Werte 
y’i = berechnete Werte 
n = Probenanzahl 
 
Das Bestimmtheitsmaß R2 drückt den Anteil der durch die unabhängige Variab-
le x (Peaks) erklärten Varianz an der gesamten Varianz der abhängigen Variable y 
(Qualitätsparameter) aus. Bei einem Bestimmtheitsmaß von eins sind alle vorher-
gesagten Werte gleich den Referenzwerten und liegen damit genau auf der Reg-
ressionsgeraden (RUTH, 2010). 
Die Regressionskoeffizienten B werden wie bereits erwähnt bei der Kalibration 
bestimmt und sind damit bei der Vorhersage bekannt. Am Regressionskoeffizien-
ten lässt sich in der Regressionsanalyse der Beitrag einer unabhängigen Variable 
(Peaks) für die Erklärung oder Prognose der abhängigen Variablen (Qualitätspa-
rameter) ablesen. Betragsmäßig große Regressionskoeffizienten leisten einen 
großen Beitrag zur Zielgröße (REHORIK-VALER FARFAN, 2006). 
 
Der aus 324 Proben bestehende Datensatz, auf dessen Basis die Gesamtpro-
benmodelle erstellt wurden, wurde zur Verrechnung in das Unscrambler Pro-
gramm importiert und zur Berechnung des Gesamtprobenmodells verwendet. Zur 
Erstellung der Teilprobenmengenmodelle erfolgte eine Dritteleinteilung des Ge-
samtdatensatzes. Die 324 Proben wurden im Excel-Programm mit der Funktion 
„Zufallszahl“ nummeriert, nach der Zufallszahl geordnet und in 3 Teile gedrittelt. 
Die drei Datensätze zu je 108 Proben wurden separat in das Unscrambler Pro-
gramm importiert. Aus jedem der Datensätze wurde ein Modell erstellt. Der Ver-
gleich der Teilprobenmengenmodelle und des Gesamtprobenmodells diente zur 
Abschätzung der Zuverlässigkeit der Modelle. An Hand der Vorzeichenkonstanz 
und der Größe der erhaltenen B-Koeffizienten in Gesamt- und Teilprobenmen-
genmodellen konnte deren Einfluss auf das Rechenmodell und somit auf die Be-






An sämtlichen zur Untersuchung auf Brotweizenqualität vorgesehenen Proben 
der Ernte 2008 wurden alle backtechnologisch relevanten Parameter auf her-
kömmliche Art und Weise erhoben (Ergebnisse aus laufendem Betrieb bei AGES). 
Von den im Zuge der Mahl- und Backversuche hergestellten Mehlen dieser 
Proben wurden Chromatogramme aus den Gliadin- und Gluteninfraktionen herge-
stellt. 
Die in den Chromatogrammen gewonnenen Peakflächen der einzelnen Gliadin- 
und Gluteninkomponenten wurden als unabhängige Variable mittels Hauptkompo-
nentenanalyse und Partial Least Square Regression mit den zu den einzelnen 
Proben gehörigen technologischen Parametern als abhängige Variable zu ma-
thematischen Modellen verrechnet. 
Die Aussagekraft und Zuverlässigkeit der Modelle wurde durch Kreuzvalidie-
rung und durch Vergleich der Modelle aus Gesamt- und Teilprobenmengen über-
prüft. 
Der Einfluss einzelner HPLC-Peaks auf ausgewählte technologische Para-



























meter an Hand der  
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schen Parameter (von 
AGES beigestellt) 
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6 ERGEBNISSE UND DISKUSSION 
 
6.1 Reproduzierbarkeit der angewandten Methode 
Als Kenngröße für den zufälligen Fehler dient die Präzision (Reproduzierbarkeit 
eines Analysenergebnisses). Zufällige Fehler stellen die zufallsbedingten Variatio-
nen von Messergebnissen um den wahrscheinlichsten Wert dar, d.h. bei Mehr-
fachbestimmungen der gleichen Probe streuen die Einzelergebnisse um einen 
Mittelwert. Als Messgröße für die Reproduzierbarkeit diente der Variationskoeffi-
zient. 
Die Sorte Biscay der Bayrischen Landesanstalt für Landwirtschaft wurde inner-
halb von zwei Wochen vier mal nach Punkt 4.2.1.1, 4.2.1.2 und 4.2.1.2.3 extra-
hiert, mit HPLC getrennt und die detektierten Peakflächen ausgewertet. 
In Tab. 6 sind die auf 100 mg Einwaage umgerechneten Peakflächen der vier 
Analysen sowie die entsprechenden nach Gl. 2 berechneten Variationskoeffizien-
ten in Prozent zusammengefasst. 
Mit Variationskoeffizienten welche teilweise deutlich unter zehn Prozent liegen, 
ausgenommen ωb-Gliadine mit 16,6 %, ist eine gute Wiederholbarkeit dieser Me-
thode gegeben. Der relativ hoch erscheinende Variationskoeffizient der  
ωb-Gliadinfraktion wurde schon in der Methodenvorlage von Wieser et al. (1998) 
mit einem Variationskoeffizienten von 18,2 % aufgrund des geringen Anteils dieser 
Fraktion am Gesamtgluten als akzeptabel erachtet. 
 
Tab. 6:  Reproduzierbarkeit der Methode: vierfach Analyse der Sorte Biscay, 
 Bayrische Landesanstalt für Landwirtschaft (BLfL) 
 
 Gliadine 
Peakfläche omega-5  omega-1,2  alpha gamma 
1. Analyse 8.375.336 18.868.535 90.605.065 84.208.004 
2. Analyse 8.424.255 19.549.426 91.263.062 84.699.843 
3. Analyse 8.127.659 17.597.742 85.887.120 73.798.413 
4. Analyse 8.222.017 18.481.399 87.064.591 73.576.143 
VK % 1,7 4,4 3,0 7,9 
  
 Gliadine Glutenine 
Peakfläche omega-b  HMW LMW 
1. Analyse 2.291.030 36.983.159 97.578.416 
2. Analyse 2.786.589 39.040.956 102.222.731 
3. Analyse 3.143.112 40.291.844 110.466.584 
4. Analyse 3.410.434 41.299.729 111.863.706 
VK % 16,6 4,7 6,4 
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6.2 Qualitative Auswertung der HPLC-Chromatogramme 
Aus den Mustern ergaben sich für Gliadin 22 und für Glutenin 32 relevante 
Peaks (Abb. 3 und Abb. 4), die in Tab. 7 nach Fraktion, Retentionszeit (rt) und zu-



















Abb. 3:  Muster-Chromatogramm Gliadine (Sorte Balaton, Anbauort Mistelbach) 


















Abb. 4:  Muster-Chromatogramm Glutenine (Sorte Antonius, Anbauort Mistelbach) 
 e: ωb Gliadine; f: HMW-Glutenine; g: LMW-Glutenine 
   a           b         c      d 
 
      e       f                      g 
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Tab. 7: Peaks der HPLC-Muster-Chromatogrammauswertung gem. Punkt 6.2 
Muster-Chromatogramm Gliadine 
Fraktion rt [min] Peak-Nr. 
ω5- 7,26 1 
Gliadine 7,78 2 
 8,45 3 
 9,39 + 
 9,74  
4 
ω1,2- 12,21 5 
Gliadine 12,69 6 
 14,01 7 
 15,25 8 
α- 16,19 9 
Gliadine 16,75 10 
 17,09 11 
 17,49 12 
 18,03 13 
 18,48 14 
 19,05 15 
 19,54 16 
 20,13 17 
γ- 21,45 + 
Gliadine 21,67 
18 
 22,53 + 
 22,81 + 
 23,25 
19 
 23,7 20 
 24,34 + 
 24,92 
21 











Fraktion rt [min] Peak-Nr. 
ωb- 7,77 23 
Gliadine 8,51 24 
 9,41 25 
 11,87 26 




 13,74 29 
 14,12 30 
 14,40 31 
 14,78 32 
 15,90 33 
 16,59 34 
 17,47 35 
LMW- 18,20 + 
Glutenine 18,42 
36 
 19,12 37 
 19,66 38 
 20,09 39 
 20,77 40 
 21,27 41 
 21,58 42 
 22,02 43 
 23,03 44 
 23,38 + 
 23,55 
45 
 24,11 46 
 24,75 47 
 25,15 48 
 25,66 49 
 25,99 50 
 26,94 + 
 26,52 
51 
 28,73 52 
 29,26 53 
 30,23 54 
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6.3 Quantitative Auswertung der HPLC-Chromatogramme 
6.3.1 Berechnung der Probenkonzentration 
Die Probenkonzentration wurde mit Hilfe einer Standardgeraden ermittelt.  
Zur Aufstellung der Standardgeraden wurde aus den Absorptionen (Fläche unter 
der Kurve bzw. Peakfläche) der extrahierten Gliadine und Glutenine der Gluten-
standard-Einwaage Peakflächenverhältnisse (Fläche von Gliadin / Fläche von Glu-
tenin, Gli/Glu) berechnet. Der Quotient aus Area Gliadin durch Area Glutenin er-
gibt folgende Peakflächenverhältnisse (Tab.8): 
 











5,2 1,454E+08 8,645E+07 1,681950 
6,0 1,657E+08 8,623E+07 1,921551 
7,5 2,056E+08 1,221E+08 1,683866 
8,4 2,116E+08 1,242E+08 1,703704 
11,3 2,594E+08 1,764E+08 1,470522 
11,5 2,720E+08 1,753E+08 1,551626 
 
Aus den sechs Peakflächenverhältnissen wurde der Mittelwert gebildet. 
x Gli/Glu = 1,6688696  
x Gli+Glu = 2,6688696 
 
Die Glutenstandardeinwaage wurde nach diesen Verhältnissen auf Gliadin bzw. 
Glutenin aufgeteilt (Tab. 9), welche die X-Werte der Standardgerade für Gliadin 
und Glutenin (Abb. 5) ergibt. 
 
Tab. 9:  Aufteilung der Glutenstandard-Einwaage nach Peakflächenverhältnissen 








5,2 3,2516 1,9484 
6,0 3,7519 2,2481 
7,5 4,6898 2,8102 
8,4 5,2526 3,1474 
11,3 7,0660 4,2340 
11,5 7,1911 4,3089 
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Abb. 5: Standardgerade für Gliadine und Glutenine 
 
 
Um vom Probensignal, der Area, auf die tatsächliche Probenkonzentration in 
mg/g Mehl zu kommen, muss in die Geradengleichung y = kx + d eingesetzt wer-
den. Da die Gerade durch den Nullpunkt gelegt wurde liegt eine Einpunkt-
Kalibration vor und der Achsenabschnitt d entfällt in der Geradengleichung. 
Es kann direkt in die Geradengleichung eingesetzt werden und der dazu pas-
sende Konzentrationswert der Probe errechnet werden (Gl. 8): 
 
[mg] Einwaage
91640,00002488*sec]*[mV  AreaMehl  g / Protein  mg =   (Gl. 8) 
 
6.3.2 Ergebnisse der HPLC-Trennungen 
Die mit der Standardgeraden errechneten Konzentrationen von Gliadinen lagen 
zwischen 54,55 mg/g (PBIS, Sorten Code 21) und 98,75 mg/g Korntrockensub-
stanz (Astardo, Sorten Code 2). Bei den Gluteninen lagen die Ergebnisse zwi-
schen 37,48 mg/g (STRU 001586.1, Sorten Code 27) und 118,84 mg/g (Antonius, 
Sorten Code 1). Daraus resultierten Gesamt-glutenkonzentrationen im Bereich 
von 90,94 mg/g (Manhattan, Sorte Code 15) bis 187,75 mg/g (Antonius, Sorten 
Code 1) und Glutenin/Gliadinverhältnisse von 0,64 mg/g (STRU 001586.1, Sorten 
Code 27) bis 1,72 mg/g (Antonius, Sorten Code 1). 
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Verglichen mit den Ergebnissen von Stickstoffbestimmungen liegen die Resul-
tate eher hoch. Als Ursache hierfür kann vor allem die Reinheit des angewandten 
Glutenpräparates gesehen werden. Bei diesem wurde nach der Verbrennungsme-
thode unter Anwendung des Umrechnungsfaktors von Stickstoff zu Protein von 5,7 
eine Reinheit von 71% festgestellt. Unter Berücksichtigung der Reinheit ergibt sich 
z.B. bei der Gesamtglutenkonzentration von 187,75 mg/g bei Astardo (Sorten Co-
de 2) ein Wert von 133,30 mg/g. Dieser Wert ist bei einem festgestellten Rohpro-
teingehalt von etwa 18 % plausibel. 
 
Die Auswertung der HPLC-Chromatogramme zeigte weiters sortenspezifische 
Unterschiede in den Chromatogrammen. Besonders stach das Fehlen von Peak 
31 und der Ersatz durch Peak 29 bei der Sorte Ludwig hervor (Abb. 6). 
 
Die in Abb. 7 gezeigte Gegenüberstellung der starken Weizensorte Antonius 
und schwachen Weizensorte Manhattan des Anbauortes Pultendorf, lässt den für 
sämtliche starken Sorten charakteristisch höheren Proteingehalt gegenüber 
schwacher Sorten erkennen. Auch hier tritt bei der Sorte Manhattan das Fehlen 


























Abb. 6: Vergleich der Proteingehalte von sämtlichen 54 Peaks der Sorten 































Abb. 7: Vergleich der Proteingehalte von sämtlichen 54 Peaks der Sorten 
 Antonius und Manhattan (Anbauort Pultendorf) 
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6.4 Ergebnisse der multivariaten Datenanalyse 
Das Auswertungsprogramm Unscrambler® gibt die Resultate einer „Principal 
Component Analysis“ (PCA) in unterschiedlichen Grafiken aus. Die Resultate sind 
in Teilplots gegliedert: die Erklärte Varianz (Explained Variance), die Scores sowie 
die Loadings. Eine nähere Erklärung dieser Begriffe befindet sich unter Punkt 
4.2.3.2 „Principal Component Analysis“. Die durchgeführte PLS-1 (Partial Least 
Square Regression) wird als Regressionsmodell grafisch dargestellt. Die numeri-
schen B-Koeffizienten (Regressionskoeffizienten) wurden aus dem Auswertungs-
programm Unscrambler® in Excel exportiert. Im Folgenden werden immer diese 
vier Diagramme der Berechnungen des Gesamtprobenmengenmodells des jewei-
ligen Qualitätsparameters (Backvolumen, Sedimentationswert, Quellzahl, Dehnwi-
derstand, Dehnlänge, Teigstabilität, Wasseraufnahme, Teigentwicklungszeit, so-
wie Teigerweichung) dargestellt. Die Darstellungen der drei Teilprobenmengen-




6.4.1.1 Erklärte Varianz Backvolumen 
In Abb. 8 beschreibt die erste Hauptkomponente PC1 allein nur ca. 35% der 
Gesamtvarianz der Daten, zusammen mit der zweiten Hauptkomponente PC2 
kann dieser Wert geringfügig auf ca. 43 % gesteigert werden. 
In diesem Modell bedarf es neun Hauptkomponenten um wenigstens 60 % der 
Varianz der Daten zu erklären. Kalibrierung und Validierung verlaufen nicht paral-
lel, die langsame Annäherung an ein Maximum der erklärten Varianz bei der Vali-
dierung zeigt ein wenig robustes Modell. 
 
 
Abb. 8:  “Explained Variance” Gebäckvolumen, gesamter Datensatz  
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6.4.1.2 „Scores“ Backvolumen 
Im „Score-Plot“ der Abb. 9 ist ersichtlich, dass fast alle Sorten mit dem Code 1 
(Antonius), 2 (Astardo), 4 (Capo), 8 (Erla Kolben), 9 (Estevan) auf der positiven 
PC1-Achse liegen, wohingegen Sorten mit dem Code 15 (Manhattan), 19 (Jenga) 
auf der negativen PC1-Achse liegen. Zu beachten ist jedoch die starke Streuung 
sämtlicher Sorten. Die Sorten 1 (Antonius, gelb) und 2 (Atardo, gelb) besitzen ho-
he positive Scorewerte und haben überdurchschnittlichen positiven Anteil an PC1, 
wohingegen sich die Sorten 15 (Manhattan, grün) und 19 (Jenga, grün) durch ho-
he negative Scorewerte von den anderen Sorten abgrenzen. Mit Hilfe der ersten 
Hauptkomponente können also Sorten mit hohen Backvolumen (Antonius, Astar-
do) von jenen mit niedrigem Backvolumen (Manattan, Jenga) unterschieden wer-
den. Die Unterscheidung bezüglich der PC2-Richtung ist wie bei PC1 nicht immer 
eindeutig, die Sorten streuen ebenfalls stark. Es scheint jedoch, dass die Sorte 14 
(Ludwig) vorwiegend positive und die Sorte 15 (Manhattan) vorwiegend negative 
PC2-„Scores“ haben, was die Gruppierung von PC1 bestätigt. 
 
 
Abb. 9: „Scores“ Gebäckvolumen, gesamter Datensatz 
 
6.4.1.3 „Loadings-Plot“ Backvolumen 
Abb. 10 zeigt den „Loadings-Plot“ des Gebäckvolumens. Peak 31 (HMW-
Glutenine) bestimmt die Richtung der ersten Hauptkomponente und besitzt folglich 
auf PC1 einen hohen positiven Ladungswert. Weiters zeigen Peak 16 und 17 (α-
Gliadine), schwächer als Peak 31, positiv „Loadings“ auf PC1 und Peak 12 (α-
Gliadine) zeigt positive, jedoch Peak 41 negative „Loadings“ auf PC2. 




Abb. 10: „Loadings“ Gebäckvolumen, gesamter Datensatz 
 
6.4.1.4 PLS-Regressionsmodell Backvolumen - Gesamtprobenmenge 
Abb. 11 zeigt das mit dem vom Programm vorgeschlagene PLS-Modell mit 
neun Hauptkomponenten. Das Bestimmtheitsmaß (R2) von 0,58 für die Kalibrie-
rung und 0,48 für die Validierung, zeigt einen schwachen Zusammenhang zwi-
schen den x-Variabeln (Peaks) und dem Gebäckvolumen, d.h. es können nur 58 
% (Kalibrierung) bzw. 48 % (Validierung) der Variabilität des Gebäckvolumens 
durch die Regression auf die Peaks erklärt werden. 
 
 
Abb. 11:  PLS-Modell Gebäckvolumen, gesamter Datensatz, 9 Hauptkomponen-
ten 
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Die Regressionskoeffizienten für die einzelnen Peaks für das Gesamtproben-
mengenmodell mit neun Hauptkomponenten sind in Tab. 21 und 22 im Anhang 
dargestellt. Aus den Tabellen ist ersichtlich, dass unter den im Gesamt- und Teil-
probenmengemodell vorzeichenstabilen Peaks, Peak 2, 3 (ω5-Gliadine), 9 (ω1,2-
Gliadine), 22 (γ-Gliadine), 29, 31 (HMW-Glutenine), 39 und 48 (LMW-Glutenine) 
solche sind, die mit hohen Regressionskoeffizienten positiv mit dem Gebäckvolu-
men korreliert sind, wobei Peak 3 den höchsten Wert aufweist. Der den Loadings-
Plot bestimmende Peak 31 (HMW-Glutenine) weist einen betragsmäßig etwas 
kleineren positiven Regressionskoeffizienten auf. Peak 38, 40 und 50 (LMW-
Glutenine) sind hingegen am stärksten, Peak 28 (HMW-Glutenine), 45, 47 (LMW-
Glutenine) etwas schwächer negativ korreliert. Peak 25 (ωb-Gliadine) und Peak 
44 (LMW-Glutenine) liegen nahe Null und stehen demzufolge in keinem Zusam-
menhang mit den Gebäckvolumen. 
 
6.4.1.5 PLS-Regressionsmodelle Backvolumen - Teilprobenmenge 
Die berechneten Größen zur Beurteilung der Regression für alle drei PLS-
Modelle der Teilprobenmengen (Tab. 10, Abb. 48 bis 50 im Anhang) beschreiben 
die Daten nicht besonders gut, erkennbar an den niedrigen Bestimmtheitsmaßen 
und hohen Vorhersagefehlern. Die Steigung und der Achsenabschnitt der ersten 
und zweiten Teilprobenmengenmodelle sind in einem durchschnittlichen Bereich.  
 
Tab. 10:  Steigung (slope), Achsenabschnitt (offset), Root Mean Square Error 
 (RMSE) und Bestimmtheitsmaß (R2) für die PLS-Regressionsmodelle 
 der Teilprobenmengen des Backvolumens 
 
  
Slope Offset RMSE R2 
TPM PC K V K V K V K V 
1.  3 0,55 0,46 259 309 68 78 0,55 0,41 
2.  5 0,63 0,52 214 277 62 77 0,63 0,43 
3.  4 0,47 0,36 310 377 65 77 0,47 0,28 
TPM = Teilprobenmenge (n = 81), PC = Hauptkomponenten, K = Kalibration, 
V = Validierung 
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6.4.1.6 Diskussion Backvolumen 
Die Möglichkeit, das Backvolumen aus den HPLC-Chromatogrammspektren der 
Glutenextrakte vorherzusagen, ist durch die geringe Robustheit der Modelle nur 
ansatzweise gegeben. Das Modell zeigt, dass mit den berechneten Hauptkompo-
nenten die Originaldaten nicht tatsächlich zu 100 % reproduziert werden können, 
es bleibt eine Restvarianz übrig. Die Bestimmtheitsmaße des Gesamtmodells und 
der Teilprobenmengenmodelle sind ähnlich schwach ausgeprägt, mit deutlich 




6.4.2.1 Erklärte Varianz Sedimentationswert 
In Abb. 12 beschreibt die erste Hauptkomponente PC1 alleine 68 % der Vari-
anz, mit PC2 wird diese auf 73% und mit PC7 auf 80% gesteigert. Da die erklärte 
Varianz der Kalibrierung und die der Validierung nahe beieinander liegen, kann 
auf ein robustes Modell geschlossen werden. 
 
 
Abb. 12: „Explained Variance“ Sedimentationswert, gesamter Datensatz 
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6.4.2.2 „Scores“ Sedimentationswert 
In Abb. 13 sind an der ersten Hauptkomponente die Proben gut nach ihrem 
steigenden Sedimentationswert im Verlauf vom negativen zum positiven Score-
Bereich ablesbar. Manhattan (grün, Code 15) mit dem niedrigsten Sedimentati-
onswerten sowie NORD 98073/10 (Jenga, rot, Code 19) und Ludwig (gelb, Code 
14) laden im negativen PC1 Bereich. Diese werden im Sedimentationswert von 
der Sorte Erla Kolben (weiß, Code 8) übertroffen, welche sich im oberen positiven 
PC1 Bereich befindet. Wie zu erkennen ist, setzen sich die Sorten Manhattan, 
NORD 98073/10 (Jenga), Ludwig sowie Erla Kolben in der zweiten Hauptkompo-
nente PC2 deutlich voneinander ab. Manhattan gruppiert sich im negativen, 
NORD 98073/10 (Jenga), Ludwig und Erla Kolben im positiven PC2 Bereich. 
 
 
Abb. 13: „Scores“ Sedimentationswert, gesamter Datensatz 
 
6.4.2.3 „Loadings-Plot“ Sedimentationswert 
Die Ladungswerte in Abb. 14 zeigen, dass Peak 31 (HMW-Glutenine) die erste 
und Peak 40 (LMW-Glutenine) die zweite Hauptkomponente dominieren. Durch 
ihre hohen positiven Ladungswerte, haben diese Peaks den wichtigsten positiven 
Einfluss auf die entsprechende Hauptkomponente. Eine Unterscheidung zwischen 
positiven und negativen Einflüssen zeigt nur die zweite Hauptkomponente PC2. 
Hier zeigen Peak 20 (γ-Gliadine) und 17 (α-Gliadine) mit ähnlichen Beträgen im 
Ladungsplot einen negativen Einfluss auf PC2, jedoch mit deutlich niedrigerer 
Wichtigkeit als der PC2 positiv dominante Peak 40 (LMW-Glutenine). 
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Abb. 14: „Loadings“ Sedimentationswert, gesamter Datensatz 
 
6.4.2.4  PLS-Regressionsmodell Sedimentationswert - Gesamtprobenmenge 
Das in Abb. 15 dargestellte PLS-Modell, welches mit dem vom Programm vor-
geschlagenen acht Hauptkomponenten gerechnet wurde, zeigt ein Bestimmt-
heitsmaß R2 von 0,82 für die Kalibrierung und 0,76 für die Validierung.  
Es besteht somit ein starker Zusammenhang zwischen den x-Variabeln (Peaks) 
und dem Sedimentationswert, d.h. es kann der größte Teil der Variabilität des Se-
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Unter den im Anhang in Tab. 21 und 22 dargestellten Regressionskoeffizienten 
zeigt Peak 2 (ω5-Gliadine) betragsmäßig den größten positiven Koeffizienten ge-
folgt von Peak 31 (HMW-Glutenine), welcher auch schon im Loadings-Plot den 
höchsten Einfluss auf die erste Hauptkomponente aufwies. Weiters dürften Peak 
Nr. 29, 30, 33 (HMW-Glutenine) positiven Einfluss auf den Sedimentationswert 
haben. Der im Loadings-Plot für die zweite Hauptkomponente bestimmende Peak 
40 (LMW-Glutenine) hat einen Regressionskoeffizienten nahe 0 und steht somit in 
keinem Zusammenhang mit dem Sedimentationswert. Unter den negativen Reg-
ressionskoeffizienten zeigte nur Peak 26 Vorzeichenstabilität, liefert jedoch mit 
einem Wert nahe 0 keinen Beitrag zur Regressionsgleichung. 
 
6.4.2.5 PLS-Regressionsmodelle Sedimentationswert - Teilprobenmenge 
In Tab. 11 sind die berechneten Größen zur Beurteilung der Regression für alle 
drei PLS-Modelle der Teilprobenmengen zusammengefasst. 
Die Teilprobenmengenmodelle (Abb. 51 bis 53 im Anhang) zeigen durchwegs 
gute Bestimmtheitsmaße mit fast identisch hoher Ausprägung und beschreiben 
demzufolge aussagekräftig die Daten. Die Steigung liegt nahe eins, also in einem 
guten Bereich. Die Vorhersagefehler sind mit ca. 10 % des Sedimentations-
Maximalwertes der verwendeten Proben relativ hoch. 
 
Tab. 11:  Steigung (slope), Achsenabschnitt (offset), Root Mean Square Error 
 (RMSE) und Bestimmtheitsmaß (R2) für die PLS-Regressionsmodelle 
 der Teilprobenmengen des Sedimentationswertes. 
 
  
Slope Offset RMSE R2 
TPM PC K V K V K V K V 
1. 1 0,74 0,69 14,28 17,05 6,68 7,21 0,74 0,70 
2. 3 0,75 0,71 13,45 15,86 6,76 7,66 0,75 0,68 
3. 3 0,76 0,72 13,48 15,94 6,63 7,60 0,76 0,69 
TPM = Teilprobenmenge (n = 81), PC = Hauptkomponenten, K = Kalibration, 
V = Validierung 
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6.4.2.6 Diskussion Sedimentationswert 
Der Datensatz des Sedimentationswertes eignet sich aufgrund seiner Robust-
heit und hohen Bestimmtheitsmaße in allen Modellen zur Beurteilung zukünftiger 
Proben. Der Scores-Plot erlaubt eine Trennung zwischen Proben mit hohen und 
niedrigen Sedimentationswert. Die Regressionskoeffizienten verdeutlichen den 
wichtigen Einfluss einer Reihe zur Gruppe der HMW-Glutenine zählenden Peaks, 
obgleich Peak 2 aus der Gruppe der ω5-Gliadine den stärksten positiven Einfluss 




6.4.3.1 Erklärte Varianz Quellzahl 
Wie aus Abb. 16 ablesbar, werden mit der ersten Hauptkomponente nur 33 % 
der Varianz in Y (Qualitätsparameter Quellzahl) beschrieben. Die Anzahl der be-
nötigten PLS-Hauptkomponenten wurde vom Programm mit elf festgelegt, wo-
durch in der Kalibrierung 68 % der Y-Varianz erklärt wird. Mit steigender Anzahl 
der Hauptkomponenten sinkt jedoch die Robustheit des Modells, erkennbar am 
auseinanderklaffen der Kalibrierungs- und Validierungsbalken. 
 
 
Abb. 16: „Explained Variance“ Quellzahl, gesamter Datensatz 
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6.4.3.2 „Scores“ Quellzahl 
Der Scores-Plot der Quellzahl (Abb. 17) ähnelt jenem des Sedimentationswer-
tes (Abb. 13). Manhattan (grün, Code 15) und NORD 98073/10 (Jenga, rot, Code 
19) mit niedriger Quellzahl laden stark im negativen PC1 Bereich, Ludwig (gelb, 
Code 14) lädt hingegen entsprechend seiner höheren Quellzahl teils im negativen, 
teils im positiven PC1 Bereich, wohingegen Erla Kolben (weiß, Code 8) in der Sor-
tenprüfung durchwegs hohe Quellzahlwerte erzielte und sich deutlich im positiven 
PC1 Bereich befindet. Bezüglich der zweiten Hauptkomponente PC2 lassen sich 
die Sorten wieder wie schon beim Sedimentationswert einteilen. Manhattan lädt 
deutlich im negativen PC2 Bereich, dagegen gruppieren sich Ludwig und Erla Kol-
ben im positiven PC2 Bereich. 
 
 
Abb. 17: „Scores“ Quellzahl, gesamter Datensatz 
 
 
6.4.3.3 „Loadings-Plot“ Quellzahl 
Die Ladungswerte in Abb. 18 zeigen, dass Peak 31 (HMW-Glutenine) die erste 
Hauptkomponente PC1 mit positivem Einfluss dominiert. 
Eine Unterscheidung zwischen positiven und negativen Ladungswerten tritt wie 
schon bei dem Sedimentationswert nur in der zweiten Hauptkomponente auf. 
Peak 40 (LMW-Glutenine) und 22 (γ-Gliadine) haben mit ähnlichen Beträgen im 
„Loadings-Plot“ einen vergleichbar wichtigen positiven, hingegen Peak 17 (α-
Gliadine) gefolgt vom betragsmäßig etwas kleineren Peak 20 (γ-Gliadine) einen 
wichtigen negativen Anteil an der zweiten Hauptkomponente PC2. 
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Abb. 18: „Loadings“ Quellzahl, gesamter Datensatz 
 
6.4.3.4 PLS-Regressionsmodell Quellzahl - Gesamtprobenmenge 
Das in Abb. 19 dargestellte PLS-Modell, welches mit dem vom Programm vor-
geschlagenen elf Hauptkomponenten gerechnet wurde, zeigt ein Bestimmtheits-
maß von 0,67 für die Kalibrierung und 0,57 für die Validierung. 
Es besteht somit ein mittlerer Zusammenhang zwischen den x-Variabeln 
(Peaks) und der Quellzahl, wodurch ein großer Teil der Variabilität der Quellzahl 
durch die Regression auf die Peaks erklärt werden kann. 
 
 
Abb. 19: PLS-Modell Quellzahl, gesamter Datensatz, 11 Hauptkomponenten 
 
Unter den im Anhang in Tab. 21 und 22 dargestellten, in allen Modellen vorzei-
chenstabilen Regressionskoeffizienten, zeigt Peak 48 (LMW-Glutenine) den be-
tragsmäßig größten positiven Koeffizienten gefolgt von Peak 29, 31, 32, 33 und 35 
(HMW-Glutenine), welche aber nur halb so groß wie Peak 48 sind.  
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Somit kann nur der Einfluss von Peak 31 im „Loadings-Plot“ bestätigt werden. 
Die im „Loadings-Plot“ wichtigen Peaks 17, 20, 22, 40 haben einen Regressions-
koeffizienten nahe Null und stehen somit in keinem Zusammenhang mit der Quell-
zahl. Peak 28 (HMW-Glutenine) und 50 (LMW-Glutenine) weisen als einzige be-
tragsmäßig auffallend hohe negative Regressionskoeffizienten auf, welche aber 
wieder nur halb so groß wie Peak 48 sind. Somit scheint Peak 48 als Teil der 
LMW-Glutenine den wichtigsten Einfluss auf die Quellzahl zu haben. 
 
6.4.3.5 PLS-Regressionsmodelle Quellzahl - Teilprobenmenge 
In Tab. 12 sind die berechneten Größen zur Beurteilung der Regression für alle 
drei PLS-Modelle der Teilprobenmengen zusammengefasst. Das PLS-Modell der 
ersten Teilprobenmenge (Abb. 54 im Anhang) zeigt durchwegs bessere Werte im 
Vergleich zur zweiten und dritten Teilprobenmenge (Abb. 55 und 56 im Anhang), 
was darauf schließen lässt, dass die Proben der ersten Teilmenge die Variabilität 
der Quellzahl besser beschreiben. 
 
Tab. 12:  Steigung (slope), Achsenabschnitt (offset), Root Mean Square Error 
 (RMSE) und Bestimmtheitsmaß (R2) für die PLS-Regressionsmodelle 
 der Teilprobenmengen der Quellzahl. 
 
  
slope Offset RMSE R2 
TPM PC K V K V K V K V 
1. 6 0,71 0,61 5,16 7,00 2,32 2,99 0,71 0,53 
2. 4 0,54 0,46 8,01 9,60 3,37 3,92 0,54 0,41 
3. 3 0,58 0,50 7,71 9,17 2,83 3,23 0,57 0,46 
TPM = Teilprobenmenge (n = 81), PC = Hauptkomponenten, K = Kalibration, 
V = Validierung 
 
6.4.3.6 Diskussion Quellzahl 
Durch die hohe Anzahl der Hauptkomponenten (elf) lässt sich die Erklärte Vari-
anz der Validierung nicht in dem Ausmaß steigern wie jene der Kalibrierung, wor-
unter die Robustheit des Modells leidet und demzufolge die Daten im neuen Koor-
dinatensystem nicht zu 100 % beschrieben werden können.  
Unter den Regressionskoeffizienten dominiert der zur LMW-Glutenin Fraktion 
gehörende Peak 48 gegenüber einer Reihe von HMW-Glutenin Peaks.  
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Die Gliadine scheinen keinen nennenswerten Einfluss auf die Regressionsbe-
rechung für die Quellzahl zu haben, erkennbar an sehr kleinen Regressionskoeffi-
zienten bzw. fehlender Vorzeichenstabilität.  
Dies ist insofern bemerkenswert, als in der Originalarbeit über die Entwicklung 
der Quellzahl-Methode dem Quellvermögen und der Teilchengröße des Glutenins 
zwar Bedeutung beigemessen wird, der Haupteinfluss auf diesen Parameter aber 
der Löslichkeit und den Quellungseigenschaften des Gliadins zugeschrieben wird 
(BERLINER und KOOPMANN 1929). 
 
6.4.4 Teigenergie (Extensogramm) 
 
6.4.4.1 Erklärte Varianz Teigenergie 
Die in Abb. 20 dargestellte erste Hauptkomponente PC1 erklärt 60 %, die zwei-
te Hauptkomponente PC2 hingegen nur zusätzliche 8 % der Y-Varianz der Kalib-
rierung. Die ersten beiden Hauptkomponenten erklären somit zusammen 68 % der 
Y-Varianz. Die vom Programm vorgeschlagenen fünf Hauptkomponenten reichen 
aus, um ca. 75 % der Varianz in der Datenmatrix zu erklären bzw. um das robuste 
Modell zu beschreiben, was am engen Balkenverlauf von Kalibrierung und Validie-
rung erkennbar ist. 
 
 
Abb. 20: „Explained Variance“ Teigenergie, gesamter Datensatz 
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6.4.4.2 „Scores“ Teigenergie 
Die in Abb. 21 gezeigten Sorten verteilen sich entlang der ersten Hauptkompo-
nente PC1 vom negativen (links) zum positiven (rechts) Bereich entsprechend ih-
rer steigenden Teigenergie. Lahertis (Code 12, grau), Manhattan (Code 15, grün) 
sowie NORD 98073/10 (Jenga, Code 19, rot) gruppieren sich im stark negativen 
PC1 Score Bereich, hingegen verteilen sich Capo (Code 4, gelb), Erla Kolben 
(Code 8, weiß), Antonius (Code 1, gelb) und Astardo (Code 2, gelb) stark streuend 
über den gesamten positiven PC1 Score Bereich. Bezüglich der zweiten Haupt-
komponente PC2 lässt sich die Sortengruppe Manhattan im linken negativen PC2 
Score Quadrat deutlich von der Sortengruppe Erla Kolben im rechten positiven 
PC2 Score Quadrat unterscheiden. 
 
 
Abb. 21: „Scores“ Teigenergie, gesamter Datensatz 
 
6.4.4.3 „Loadings-Plot“ Teigenergie 
Die Loadings-Werte in Abb. 22 zeigen den stark positiven Einfluss von Peak 31 
(HMW-Glutenine) auf die erste Hauptkomponente PC1, gefolgt von den Peaks 16 
und 17 (α-Gliadine), welche von deutlich schwächerem Einfluss auf PC1 sind. 
In der zweiten Hauptkomponente PC2 hat dieser Peak 31 keinen Einfluss mehr, 
jedoch kann jetzt zwischen positiven und negativen Loadings unterschieden wer-
den. Hier zeigt Peak.-Nr. 40 (LMW-Glutenine) den stärksten positiven und Peak 7 
(ω1,2-Gliadine) den stärksten negativen Beitrag zu PC2. 
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Abb. 22: „Loadings“ Teigenergie, gesamter Datensatz 
 
6.4.4.4 PLS-Regressionsmodell Teigenergie - Gesamtprobenmenge  
Mit einem aus Abb. 23 ersichtlichen Bestimmtheitsmaß von 0,76 für die Kalib-
rierung und 0,73 für die Validierung beschreibt das PLS-Modell mit den vorge-
schlagenen fünf Hauptkomponenten den größten Teil der Variabilität der Teig-
energie. Der geringe Abstand zwischen dem Bestimmtheitsmaß der Kalibration 




Abb. 23: PLS-Modell Teigenergie, gesamter Datensatz, 5 Hauptkomponenten 
 
Die Betrachtung der im Anhang in Tab. 21 und 22 dargestellten, in allen Model-
len vorzeichenstabilen Regressionskoeffizienten zeigt wiederum, dass Peak 31 
(HMW-Glutenine) den betragsmäßig größten positiven Koeffizienten stellt, welcher 
die anderen um das doppelte überragt. Peak 15 (α-Gliadine) und 32 (HMW-
Glutenine) folgen Peak 31 mit halb so großen Beträgen.  
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Der im „Loadings-Plot“ bezüglich PC2 positiv dominante Peak 40 hat zwar ei-
nen in allen Modellen vorzeichenstabilen Regressionskoeffizienten, betragsmäßig 
liegt dieser jedoch nur bei einem Zehntel von Peak 31. Die negativen Regressi-
onskoeffizienten sind betragsmäßig weniger ausgeprägt als die positiven und lie-
gen unter einem Drittel dieser. Als vorzeichenstabil sticht Peak 7 (ω1,2-Gliadine) 
hervor, welcher schon den stärksten negativen Loadings-Wert zu PC2 stellte. Ihm 
folgt der nur etwas kleinere Peak 51 (LMW-Glutenine), welcher im „Loadings-Plot“ 
jedoch keinen nennenswerten Beitrag zu den aufgetragenen Hauptkomponenten 
lieferte. 
 
6.4.4.5 PLS-Regressionsmodelle Teigenergie - Teilprobenmenge 
In Tab. 13 sind die berechneten Größen zur Beurteilung der Regression für alle 
drei PLS-Modelle der Teilprobenmengen (Abb. 57 bis 59 im Anhang) zusammen-
gefasst. Das PLS-Modell der ersten Teilprobenmenge beschreibt die Variabilität 
der Teigenergie am besten, erkennbar an den niedrigeren Vorhersagefehlern und 
dem höheren Bestimmtheitsmaß in der Kalibration. 
 
Tab. 13: Steigung (slope), Achsenabschnitt (offset), Root Mean Square Error 
 (RMSE) und Bestimmtheitsmaß (R2) für die PLS-Regressionsmodelle 
 der Teilprobenmengen der Teigenergie. 
 
  
Slope Offset RMSE R2 
TPM PC K V K V K V K V 
1. 6 0,80 0,73 30 41 18,6 24,1 0,80 0,67 
2. 2 0,71 0,69 43 48 23,8 26,1 0,71 0,67 
3. 3 0,68 0,64 50 56 24,5 26,5 0,68 0,64 
TPM = Teilprobenmenge (n = 81), PC = Hauptkomponenten, K = Kalibration, 
V = Validierung 
 
6.4.4.6 Diskussion Teigenergie 
Das robuste Regressionsmodell der Gesamtprobenmenge kann mit einer nied-
rigen Zahl an Hauptkomponenten (fünf) den Großteil der Variabilität des Teigener-
gie-Datensatzes erklären, was in den Modellen der Teilprobenmengen jedoch mit 
weitaus geringerer Robustheit bestätigt wird.  
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Der schon bei den bereits diskutierten Qualitätsparametern auftretende Peak 31 
(HMW-Glutenine), fließt in die Regressionsgleichung der Teigenergie mit markant 
hohem Koeffizienten positiv ein und scheint charakteristisch zu sein. Negative Ein-
flüsse sind weitaus weniger ausgeprägt und scheinen nur in der LMW-Glutenin 
sowie Gliadin Fraktion auf. 
 
6.4.5 Dehnwiderstand (Extensogramm) 
 
6.4.5.1 Erklärte Varianz Dehnwiderstand 
In Abb. 24 zeigt die Erklärte Varianz des Dehnwiderstandes ein insgesamt we-
nig robustes Modell. Die erste Hauptkomponente beschreibt nur 16% der Varianz 
in Y, die zweite Hauptkomponente zusätzlich 15%. Erst mit der dreizehnten 
Hauptkomponente können in der Kalibration 70 % der Varianz in Y erklärt werden, 
jedoch mit deutlich schlechterem Wert in der Validation. 
 
 
Abb. 24: „Explained Variance“ Dehnwiderstand, gesamter Datensatz 
 
6.4.5.2 „Scores“ Dehnwiderstand 
Die Scores-Werte des Dehnwiderstandes sind in Abb. 25 dargestellt. Der 
Dehnwiderstand wird in der ersten Hauptkomponente PC1 im negativen Score 
Bereich stark von der Sortengruppe Lahertis (rot, Code 12) dominiert, gefolgt von 
der Sorte Manhattan (grün, Code 15). Im positiven PC1 Bereich finden sich wieder 
starke Sortengruppen wie Ludwig (gelb, Code 14) und Erla Kolben (grau, Code 8).  
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Durch die zweite Hauptkomponente PC2 lässt sich die Sorte Lahertis im linken 
negativen PC2 Quadrat von der Sorte Ludwig im rechten positiven PC2 Quadrat 
unterscheiden. Die Sorte Erla Kolben gruppiert sich gegenüberliegend von Laher-




Abb. 25: „Scores“ Dehnwiderstand, gesamter Datensatz 
 
 
6.4.5.3 „Loadings-Plot“ Dehnwiderstand 
Abb. 26 zeigt die Ladungswerte des Dehnwiderstandes. Die Richtung der ers-
ten Hauptkomponente PC1 des Dehnwiderstands wird durch Peak 40 (LMW-
Glutenine) bestimmt. Peak 41 (LMW-Glutenine) hat mit einem nur etwas geringe-
ren Ladungswerte einen fast gleichen positiven Anteil an der PC1 wie Peak 40, 
jedoch den stärksten negativen Anteil an der zweiten Hauptkomponente PC2, er-
kennbar an dem höchsten negativen PC2 Ladungswert. Peak 31 (HMW-
Glutenine) hat wie Peak 41 an PC1 einen hohen positiven Anteil, jedoch einen 
hohen negativen Anteil an PC2. 
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Abb. 26: „Loadings“ Dehnwiderstand, gesamter Datensatz 
 
6.4.5.4 PLS-Regressionsmodell Dehnwiderstand - Gesamtprobenmenge 
Die aus Abb. 27 entnommenen Bestimmtheitsmaße von 0,68 für die Kalibrie-
rung sowie 0,55 für die Validierung zeigen, dass das mit dem vom Programm vor-
geschlagene PLS-Modell mit 13 Hauptkomponenten nur mittelmäßig die Variabili-
tät des Dehnwiderstandes durch die Regression auf die Peaks erklären kann. 
 
 
Abb. 27: PLS-Modell Dehnwiderstand, gesamter Datensatz, 13 Hauptkompo-
nenten 
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Unter den im Anhang in Tab. 21 und 22 dargestellten vorzeichenstabilen Reg-
ressionskoeffizienten scheint Peak 36 (LMW-Glutenine) als markantster auf.  
Dieser negative Koeffizient ist betragsmäßig um die Hälfte größer als der zweit-
größte Peak 15 (α-Gliadine), welcher einen positiven Koeffizienten aufweist, sowie 
der drittgrößte Peak 46 (LMW-Glutenine), welcher wiederum mit negativem Vor-
zeichen ausgestattet ist. Unter den LMW-Gluteninen zeigt Peak 47 einen be-
tragsmäßig hohen negativen Koeffizienten, jedoch Peak 48 einen markant positi-
ven. Von den zur γ-Gliadin gehörenden fünf Peaks (Nr. 18 – 22) zeigen alle außer 
Peak 18 vorzeichenkonstant negative Regressionskoeffizienten, mit teilweise so-
gar markanten Werten (Peak 20,22).  
Unter die positiven Koeffizienten fließen weiters Peak 2 (ω5-Gliadine), Peak 35 
(HMW-Glutenine) sowie Peak 8 (ω1,2-Gliadine) mit größeren Beträgen und ent-
sprechender Wichtigkeit in die Regressionsgleichung ein. 
 
6.4.5.5 PLS-Regressionsmodelle Dehnwiderstand - Teilprobenmenge 
In Tab. 14 sind die berechneten Größen zur Beurteilung der Regression für alle 
drei PLS-Modelle der Teilprobenmengen (Abb. 60 bis 62 im Anhang) zusammen-
gefasst. Die Teilprobenmengenmodelle beschreiben die Daten lediglich unzurei-
chend, erkennbar an den niedrigen Bestimmtheitsmaßen der Kalibration, welche 
sich in der Validierung stark verschlechtern. Die Steigung und die Abweichung des 
Schnittpunktes der Regressionsgeraden mit der Y-Achse vom Ursprung (Offset) 
der ersten und zweiten Teilprobenmengenmodelle sind in einem schlechten Be-
reich. 
 
Tab. 14: Steigung (slope), Achsenabschnitt (offset), Root Mean Square Error 
 (RMSE) und Bestimmtheitsmaß (R2) für die PLS-Regressionsmodelle 
 der Teilprobenmengen des Dehnwiderstandes. 
 
  
Slope Offset RMSE R2 
TPM PC K V K V K V K V 
1. 5 0,54 0,38 213 282 76,7 95,7 0,54 0,30 
2. 4 0,56 0,43 204 261 82,21 105,5 0,56 0,29 
3. 6 0,65 0,54 164 215 64,3 84,7 0,65 0,41 
TPM = Teilprobenmenge (n = 81), PC = Hauptkomponenten, K = Kalibration, 
V = Validierung 
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6.4.5.6 Diskussion Dehnwiderstand 
Aufgrund der geringen erklärten Varianz sowie der geringen Güte der Vorher-
sage stellt das Gesamtmodell ein insgesamt schwaches Modell mit nur losen Zu-
sammenhängen und schlechter Aussagekraft dar und lässt mit dem bestehenden 
Datensatz nur unzuverlässige Ableitungen zukünftiger Messdaten zu. Auch die 
drei Teilprobenmengen zeigen ein schlechtes Bestimmtheitsmaß in allen Modellen 
mit großen Differenzen zwischen Validierung und Kalibration aus denen hervor-
geht, dass das Modell nur auf den Probensatz hingerechnet ist und nicht verall-
gemeinert werden kann. 
 
6.4.6 Dehnlänge (Extensogramm) 
 
6.4.6.1 Erklärte Varianz Dehnlänge 
Die erklärte Varianz der Dehnlänge wird in Abb. 28 dargestellt. Die erste Haupt-
komponente PC1 reicht aus, um 50 % der Varianz der Kalibrierdatenmatrix zu er-
klären. Mit der zweiten Hauptkomponente kann eine Steigerung von 12 % erreicht 
werden. Mit Einbezug jeder weiteren Hauptkomponente wird nur noch eine Steige-
rung unter 5 % erzielt, mit der vom Programm vorgeschlagenen achten Haupt-
komponente können somit 75 % der Y-Varianz erklärt werden. Die in der Validie-
rung erklärbare Varianz nahm ab der zweiten Hauptkomponenten ebenfalls nur 
mehr unwesentlich zu. 
 
 
Abb. 28: „Explained Variance“ Dehnlänge, gesamter Datensatz 
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6.4.6.2 „Scores“ Dehnlänge 
Die berechneten Scores-Werte für die Dehnlänge werden in Abb. 29 dargestellt. 
Die erste Hauptkomponente PC1 wird im negativen Score Bereich stark von den 
Sorten Manhattan (grün, Code 15) und NORD 98073/10 (Jenga, rot, Code 19) 
bestimmt. Die Sorte Ludwig (grau, Code 14) gruppiert sich ebenfalls eindeutig im 
negativen Score Bereich der ersten Hauptkomponente nahe den Sorten Lahertis 
(Code 12) und Chevalier (Code 5). Im stark positiven Score Bereich der ersten 
Hauptkomponente PC1 befinden sich die Sorten Antonius und Astardo (weiß, Co-
de 1 und 2), welche räumlich sehr nahe liegen und ähnlich streuen. Die Sorte 
Ludwig gruppiert sich auch eindeutig im negativen PC2 Score Bereich. Eine weite-
re Betrachtung der zweiten Hauptkomponente im positiven PC2 Score Bereich 
zeigt die Sorte Manhattan (ausgenommen Nr. 52, 259, 260) räumlich getrennt von 
Antonius (ausgenommen 97, 98) und Astardo (ausgenommen 73, 74). 
 
 
Abb. 29: „Scores“ Dehnlänge, gesamter Datensatz 
 
6.4.6.3 „Loadings-Plot“ Dehnlänge 
Peak 31 (HMW-Glutenine) hat wiederum den höchsten positiven Anteil an der 
ersten und zweiten Hauptkomponente PC1 und PC2 (Abb. 30). Peak 16 (α -
Gliadine) folgt Peak 31 mit einem niedrigeren positiven Ladungswert auf PC1, be-
züglich PC2 zeigt Peak 16 jedoch einen negativen Ladungswert. Peak 17 (α-
Gliadine) hat wiederum einen konstant positiven Anteil an PC1 und PC2. An der 
zweiten Hauptkomponente hat Peak 45 den höchsten negativen Anteil, gefolgt von 
Peak 12 (α -Gliadine), 29 und 32 (HMW-Glutenine). 
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Abb. 30: „Loadings“, Dehnlänge, gesamter Datensatz 
 
6.4.6.4 PLS-Regressionsmodell Dehnlänge - Gesamtprobenmenge 
Mit dem aus Abb. ersichtlichen Bestimmtheitsmaß von 0,75 für die Kalibrierung 
und 0,69 für die Validierung beschreibt das PLS-Modell mit den vorgeschlagenen 
acht Hauptkomponenten einen großen Teil der Variabilität der Dehnlänge. 
 
 
Abb. 31: PLS-Modell Dehnlänge, gesamter Datensatz, 8 Hauptkomponenten 
 
Unter den in allen Modellen vorzeichenkonstanten Peaks weist die Fraktion der 
γ-Gliadine mit den Peaks 18 bis 22 zur Gänze positive Koeffizienten auf und hat 
zugleich durch die Peaks 20 bis 22 mit den betragsmäßig höchsten Koeffizienten 
auch den stärksten positiven Einfluss auf die Dehnlänge. Einen vergleichbaren, 
jedoch negativen Einfluss weist Peak 11 (α-Gliadine) auf. Übertroffen werden die-
se Koeffizienten betragsmäßig nur durch den negativen Peak 15 (α-Gliadine), wel-
cher zugleich der markanteste unter sämtlichen 54 Peaks ist (Tab. 21 und 22).  
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6.4.6.5 PLS-Regressionsmodelle Dehnlänge - Teilprobenmenge 
In Tab. 15 sind die berechneten Größen zur Beurteilung der Regression für alle 
drei PLS-Modelle der Teilprobenmengen (Abb. 63 bis 65 im Anhang) zusammen-
gefasst. Die Berechnungen der zweiten Teilprobenmenge liefern die schlechtesten 
Ergebnisse, jene der ersten und dritten Teilprobenmenge liegen im Bereich der 
Ergebnisse des Gesamtprobenmodells, was eine vergleichbar repräsentative Pro-
benauswahl vermuten lässt. 
 
Tab. 15: Steigung (slope), Achsenabschnitt (offset), Root Mean Square Error 
 (RMSE) und Bestimmtheitsmaß (R2) für die PLS-Regressionsmodelle 
 der Teilprobenmengen der Dehnlänge. 
 
  
Slope Offset RMSE R2 
TPM PC K V K V K V K V 
1. 8 0,81 0,73 31,94 45,41 10,34 13,65 0,81 0,67 
2. 3 0,66 0,56 55,95 73,74 12,83 15,53 0,66 0,53 
3. 5 0,74 0,69 43,35 53,22 10,66 13,04 0,74 0,63 
TPM = Teilprobenmenge (n = 81), PC = Hauptkomponenten, K = Kalibration, 
V = Validierung 
 
6.4.6.6 Diskussion Dehnlänge 
Die gute Korrelation zwischen HPLC-Chromatogramm-Peaks und Dehnlänge 
bestätigt mit einer hohen Güte des Modells, insbesondere den Einfluss der Glia-
dinfraktion auf die Dehnbarkeit der Teige (KURTANJEK et al., 2008, LAMBOUR-
NE et al., 2010, GAO et al., 2010). Gegenüber den Regressionskoeffizienten des 
Dehnwiderstandes (siehe Pkt. 6.4.5.4) zeigt sich ein Wechselspiel der Vorzeichen. 
So liegt die Fraktion der γ-Gliadine bei der Dehnlänge gänzlich mit positiven, Peak 
11 und 15 (α-Gliadine) jedoch mit negativen Koeffizienten vor. 
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6.4.7 Teigstabilität (Farinogramm) 
 
6.4.7.1 Erklärte Varianz Teigstabilität 
Die erklärte Varianz der Teigstabilität wird in Abb. 32 dargestellt. Die erste 
Hauptkomponente PC1 beschreibt alleine 54 % der Y-Varianz, mit der zweiten 
und jeder weiteren Hauptkomponente kann dieser Wert jeweils um nur 5 % ge-
steigert werden, worunter jedoch die Robustheit des Modells leidet. Das Pro-
gramm schlägt aus diesem Grund ein sieben Hauptkomponenten-Modell als opti-
mal vor, mit dem ca. 72 % der Varianz in Y erklärt werden. 
 
 
Abb. 32: „Explained Variance“ Teigstabilität, gesamter Datensatz 
 
6.4.7.2 „Scores“ Teigstabilität 
Die „Scores“ der Teigstabilität (Abb. 33) zeigen bezogen auf die erste Haupt-
komponente PC1 eine klassische Gegenüberstellung starker Sorten wie Antonius 
(Code 1, gelb) und Astardo (Code 2, gelb) im positiven Bereich zu Manhattan 
(Code 15, grün), Lahertis (Code 12, rot) und Jenga (Code 19, rot). Die zweite 
Hauptkomponente wird stark von den Sorten Erla Kolben (Code 8, weiß) und 
Ludwig (Code 14) im positiven Bereich sowie Manhattan (Code 15) im negativen 
Score Bereich beeinflusst. 




Abb. 33: „Scores“ Teigstabilität, gesamter Datensatz 
 
 
6.4.7.3 „Loadings-Plot“ Teigstabilität 
Der „Loadings-Plot“ der Teigstabilität (siehe Abb. 34) ähnelt bezüglich der do-
minanten Peaks sehr jenem des Gebäckvolumens (siehe Abb. 10). 
Peak 31 (HMW-Glutenine) bestimmt die Richtung der ersten Hauptkomponente 
PC1 mit dem höchsten positiven Ladungswert. Weiters beeinflussen Peak 16 und 
17 (α-Gliadine), schwächer als Peak 31, PC1 positiv. Peak 12 (α-Gliadine) und 
Peak 41 bestimmen am stärksten die Richtung von PC2. 
 
 
Abb. 34: „Loadings“ Teigstabilität, gesamter Datensatz 
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6.4.7.4 PLS-Regressionsmodell Teigstabilität - Gesamtprobenmenge 
Mit einem aus Abb. 35 ersichtlichen Bestimmtheitsmaß von 0,72 für die Kalib-
rierung und 0,66 für die Validierung beschreibt das PLS-Modell mit den vorge-




Abb. 35: PLS-Modell Teigstabilität, gesamter Datensatz, 7 Hauptkomponenten 
 
Unter den im Anhang in Tab. 21 und 22 aufgelisteten Regressionskoeffizienten, 
hat Peak 3 (ω5-Gliadine) den größten positiven Einfluss auf die Teigstabilität, dicht 
gefolgt von den HMW-Glutenin Peak 31 und 32. Unter sämtlichen 54 Peaks zeig-
ten sich nur zwei im Gesamt- und allen drei Teilprobenmengenmodellen negativ 
vorzeichenstabil, jedoch mit betragsmäßig vernachlässigbaren Werten. 
 
6.4.7.5 PLS-Regressionsmodelle Teigstabilität - Teilprobenmenge 
In Tab. 16 sind die berechneten Größen zur Beurteilung der Regression für alle 
drei PLS-Modelle der Teilprobenmengen (Abb. 66 bis 68 im Anhang) zusammen-
gefasst. Der Datensatz der dritten Teilprobenmenge beschreibt die Variabilität der 
Teigstabilität noch am besten, jedoch mit deutlich niedrigerem Bestimmtheitsmaß 
der Validierung gegenüber der Kalibrierung. 
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Tab. 16: Steigung (slope), Achsenabschnitt (offset), Root Mean Square Error 
 (RMSE) und Bestimmtheitsmaß (R2) für die PLS-Regressionsmodelle 
 der Teilprobenmengen der Teigstabilität. 
 
  
Slope Offset RMSE R2 
TPM PC K V K V K V K V 
1. 1 0,58 0,54 3,36 3,73 3,04 3,23 0,58 0,55 
2. 3 0,66 0,59 2,74 3,39 2,76 3,25 0,66 0,55 
3. 6 0,75 0,66 2,12 2,92 2,29 3,05 0,75 0,56 
TPM = Teilprobenmenge (n = 81), PC = Hauptkomponenten, K = Kalibration, 
V = Validierung 
 
6.4.7.6 Diskussion Teigstabilität 
Das Modell der Gesamtprobenmenge zeigt seinem hohen Bestimmtheitsmaß 
zufolge einen engen Zusammenhang zwischen HPLC-Chromatogrammspektrum 
und Teigstabilität, was jedoch in den Modellen der Teilprobenmengen nur noch 
lose bestätigt werden kann. Es werden offenbar nicht alle repräsentativen Fälle in 
den Teilprobenmengen dargestellt, da durch eine höhere Anzahl an Hauptkompo-
nenten keine Verbesserung der Vorhersagekraft eintritt. Unter den wenigen vor-
zeichenstabilen Peaks nimmt wiederum Peak 31 (HMW-Glutenine) wichtigen Ein-
fluss auf die Modellbildung. 
 
6.4.8 Wasseraufnahme (Farinogramm) 
 
6.4.8.1 Erklärte Varianz Wasseraufnahme 
Die erklärte Varianz der Wasseraufnahme wird in Abb. 36 dargestellt. Die Dar-
stellung der erklärten Y-Varianz (27 % mit der ersten Hauptkomponente PC1, um 
8 % mehr mit der zweiten Hauptkomponente PC2) zeigt, dass mit zunehmender 
Anzahl an Hauptkomponenten die Differenz zwischen erklärter Varianz in der Va-
lidierung (roter Balken) gegenüber der in der Kalibrierung immer größer wird, d.h. 
trotz akzeptabel scheinender Kalibrierung ist der Fehler, der sich bei der Kreuzva-
lidierung ergibt, zu groß. Die nur sehr langsame Annäherung an ein Maximum der 
erklärten Varianz bei Kalibrierung und Validierung ist ein weiterer Indikator für ein 
wenig robustes Modell. 




Abb. 36: „Explained Variance“ Wasseraufnahme, gesamter Datensatz 
 
6.4.8.2 „Scores“ Wasseraufnahme 
Die Scorewerte der Wasseraufnahme werden in Abb. 37 dargestellt. An der ers-
ten Hauptkomponente PC1 der Wasseraufnahme haben die Sorten Astardo und 
Antonius (grau, Code 2 und 1) sowie Estevan (gelb, Code 9) durch ihre teilweise 
hohen positiven Scorewerte überdurchschnittlichen Einfluss. Im negativen PC1 
Score Bereich liegen wiederum schwache Sorten wie Manhattan (grün, Code 15), 
Jenga (rot, Code 19) und Lahertis (weiß, code 12). Die zweite Hauptkomponente 
macht eine Unterscheidung zwischen Lahertis im positiven PC2 Bereich und Man-
hattan, welcher hauptsächlich im negativen PC2 Bereich liegt, möglich. Estevan 
gruppiert sich ebenfalls im negativen PC2 Bereich. 
 
 
Abb. 37: „Scores“ Wasseraufnahme, gesamter Datensatz 
 
ERGEBNISSE UND DISKUSSION 
72 
 
6.4.8.3 „Loadings-Plot“ Wasseraufnahme 
Der „Loadings-Plot“ der Wasseraufnahme (Abb. 38) stellt mit dem höchsten po-
sitiven Ladungswert die Dominanz von Peak 31 (HMW-Glutenine) bezüglich der 
ersten Hauptkomponente PC1 dar. Weiters zeigen Peak 16, 17 (α-Gliadine) und 
41 (LMW-Glutenine) eine positive Ladung bezüglich PC1, jedoch schwächer als 
Peak 31. Von diesen genannten Peaks zeigt nur Peak 16 auch auf der zweiten 
Hauptkomponente PC2 einen positiven Ladungswert und weist zugleich gemein-
sam mit Peak 42 (LMW-Glutenine) den höchsten positiven PC2  
Ladungswert auf. Den höchsten negativen PC2 Ladungswert besitzt Peak 41. 
 
 
Abb. 38: „Loadings“ Wasseraufnahme, gesamter Datensatz 
 
 
6.4.8.4 PLS-Regressionsmodell Wasseraufnahme - Gesamtprobenmenge 
Mit einem aus Abb. 39 entnommenen Bestimmtheitsmaß von 0,60 für die Kalib-
rierung und 0,47 für die Validierung kann mit den empfohlenen elf Hauptkompo-
nenten nur mittelmäßig bis schwach die Variabilität der Wasseraufnahme durch 
die Regression auf die Peaks erklärt werden. 
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Abb. 39: PLS-Modell Wasseraufnahme, gesamter Datensatz, 11 Hauptkompo-
nenten 
 
Unter den im Anhang in Tab. 21 und 22 aufgelisteten wenigen vorzeichenkon-
stanten Regressionskoeffizienten, sticht Peak 2 (ω5-Gliadine) im Positiven und 
Peak 15 (α-Gliadine) im Negativen mit gleich bedeutetem Einfluss hervor. Weiters 
zeigt noch Peak 33 (HMW-Glutenine) positiven Einfluss auf die Wasseraufnahme, 
während die restlichen Peaks aufgrund zu kleiner Beträge bzw. ungenügender 
Vorzeichenkonstanz schlecht interpretierbar sind. 
 
6.4.8.5 PLS-Regressionsmodelle Wasseraufnahme - Teilprobenmenge 
In Tab. 17 sind die berechneten Größen zur Beurteilung der Regression für alle 
drei PLS-Modelle der Teilprobenmengen (Abb. 69 bis 71 im Anhang) zusammen-
gefasst. Zeigt sich im ersten Teilprobenmengenmodell noch ein schwacher Zu-
sammenhang zwischen Peaks und Wasseraufnahme, kann im zweiten und dritten 
Teilprobenmengenmodell kein Zusammenhang mehr durch die Regression be-
rechnet werden, was durch die schlechte Robustheit, erkennbar am inversen Bal-
kenverlauf von Kalibration und Validierung in der erklärten Varianz (siehe Abb. 69 
bis 70 im Anhang), untermauert wird. 
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Tab. 17:  Steigung (slope), Achsenabschnitt (offset), Root Mean Square Error 
 (RMSE) und Bestimmtheitsmaß (R2) für die PLS-Regressionsmodelle 
 der Teilprobenmengen der Wasseraufnahme. 
 
  
Slope Offset RMSE R2 
TPM PC K V K V K V K V 
1. 5 0,63 0,49 21,7 29,8 1,74 2,23 0,63 0,41 
2. 2 0,37 0,30 37,2 41,4 2,46 2,77 0,37 0,21 
3. 1 0,25 0,21 44,2 46,7 2,46 2,59 0,25 0,19 
TPM = Teilprobenmenge (n = 81), PC = Hauptkomponenten, K = Kalibration, 
V = Validierung 
 
6.4.8.6 Diskussion Wasseraufnahme 
Wie sich aus dem starken Abfall der Korrelationen für die Validierung ergibt, ist 
schon im Gesamtprobendatensatz ein nur schwaches Modell herstellbar und im 
Teilprobenmengendatensatz fast gar nicht herstellbar. Die schlechte Robustheit 
und die geringe Korrelation bestätigen die allgemeine Auffassung, dass die Was-
seraufnahme eines Mehls wesentlich durch seine Inhaltsstoffe Protein, Pentosane 
und beschädigte Stärke bestimmt wird (VAN BOCKSTAELE, 2008) und nicht 
durch einzelne genau definierbare Komponenten des Klebers. 
 
6.4.9 Teigentwicklungszeit (Farinogramm) 
 
6.4.9.1 Erklärte Varianz Teigentwicklungszeit 
Das Modell der Teigentwicklungszeit erzielt mit 65 % erklärter Y-Varianz der 
Kalibration durch die erste Hauptkomponente PC1 (Abb. 40) den zweithöchsten 
Wert aller gerechneten Gesamtprobenmodelle, vor ihm liegt nur der Sedimentati-
onswert mit 68 % erklärter Y-Varianz der Kalibration durch die erste Hauptkompo-
nente (siehe Punkt 6.4.2.1). Vom Programm wurde ein Drei-
Hauptkomponentenmodell mit einer erklärten Varianz von 72 % der Kalibration 
vorgeschlagen, da mit jeder weiteren Hauptkomponente die Steigerung der erklär-
ten Varianz der Validierung geringer ausfällt als jene der Kalibration. 




Abb. 40: „Explained Variance“ Teigentwicklungszeit, gesamter Datensatz 
 
6.4.9.2 „Scores“ Teigentwicklungszeit 
Die in Abb. 41 gezeigte Gruppierung der Sorte Erla Kolben (weiß, Code 8) setzt 
sich deutlich von den anderen Sorten ab und hat sowohl an der ersten als auch 
zweiten Hauptkomponente überdurchschnittlichen Anteil, was an den jeweiligen 
hohen positiven Scorewerten erkennbar ist. Ansonsten befinden sich bezüglich 
der ersten Hauptkomponente PC1 stark streuend die üblichen starken Sorten 
Estevan (rot, Code 9) und Antonius (gelb, Code 1) im positiven und die backtech-
nologisch schwächeren Sorten Manhattan (grün, Code 15) sowie Lahertis (grau, 
Code 12) im negativen Score Bereich. 
 
 
Abb. 41: „Scores“ Teigentwicklungszeit, gesamter Datensatz 
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6.4.9.3 „Loadings-Plot“ Teigentwicklungszeit 
Der „Loadings-Plot“ der Teigentwicklungszeit (Abb. 42) ähnelt bezüglich der 
dominanten Peaks sehr jenem des Gebäckvolumens (Abb. 10) und der Teigstabili-
tät (Abb. 34).  
Peak 31 (HMW-Glutenine) bestimmt die Richtung der ersten Hauptkomponente 
PC1 mit dem höchsten positiven Ladungswert. Weiters geben Peak 16 und 17 (α-
Gliadine), schwächer als Peak 31, die Richtung von PC1 vor. Peak 12 (α-Gliadine) 
und 41 (LMW-Glutenine) bestimmen wesentlich die Richtung von PC2. 
 
 
Abb. 42: „Loadings“ Teigentwicklungszeit, gesamter Datensatz 
 
6.4.9.4 PLS-Regressionsmodell Teigentwicklungszeit - Gesamtprobenmenge 
Das PLS-Modell der Teigentwicklungszeit in Abb. 43 berechnet mit den emp-
fohlenen drei Hauptkomponenten ein Bestimmtheitsmaß von 0,71 für die Kalibrie-
rung sowie 0,69 für die Validierung. Es liegt somit ein enger Zusammenhang zwi-
schen den Peaks und der Teigentwicklungszeit vor. 
 
Unter den zehn einflussreichsten positiven Peaks der B-Koeffizienten bezüglich 
der Teigentwicklungszeit zählen vier (Peak 12, 14, 16, 17) zur Gruppe der  
α-Gliadine. Peak 31 beschreibt den größten und Peak 32 den drittgrößten positi-
ven Einfluss (HMW-Glutenine, siehe Tab. 21 und 22 im Anhang). 








6.4.9.5 PLS-Regressionsmodelle Teigentwicklungszeit - Teilprobenmenge 
In Tab. 18 sind die berechneten Größen zur Beurteilung der Regression für alle 
drei PLS-Modelle der Teilprobenmengen (Abb. 72 bis 74 im Anhang) zusammen-
gefasst. Die Werte für das Bestimmtheitsmaß der Kalibration liegen mit jeweils nur 
etwas geringeren Werten für die Validierung im ersten und zweiten Teilproben-
mengenmodell in einem guten Bereich gegenüber dem dritten Teilprobenmen-
genmodell. 
 
Tab. 18:  Steigung (slope), Achsenabschnitt (offset), Root Mean Square Error 
 (RMSE) und Bestimmtheitsmaß (R2) für die PLS-Regressionsmodelle 
 der Teilprobenmengen der Teigentwicklungszeit. 
 
  
Slope Offset RMSE R2 
TPM PC K V K V K V K V 
1. 2 0,70 0,66 1,42 1,61 1,27 1,38 0,70 0,65 
2. 3 0,77 0,72 1,07 1,34 1,03 1,21 0,77 0,70 
3. 1 0,60 0,56 1,99 2,18 1,33 1,40 0,60 0,58 
TPM = Teilprobenmenge (n = 81), PC = Hauptkomponenten, K = Kalibration, 
V = Validierung 
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6.4.9.6 Diskussion Teigentwicklungszeit 
Sowohl im Gesamt- als auch in allen Teilprobenmengenmodellen erklärt die 
erste Hauptkomponente, welche v.a. durch Peak 31 (HMW-Glutenine) geprägt ist, 
den größten Teil der Variabilität der Teigentwicklungszeiten des Datensatzes.  
Die HMW-Glutenin Peaks 31 und 32 tragen neben der α-Gliadin Fraktion mit 
hohen B-Koeffizienten am meisten zur Regressionsgleichungsbildung bei, was 
zumindest den in der Literatur beschriebenen Einfluss der Glutenine (ZHANG et 
al., 2007) und speziell der HMW-Glutenin Fraktion (DON, 2006) bestätigt. 
 
6.4.10 Teigerweichung (Farinogramm) 
 
6.4.10.1 Erklärte Varianz Teigerweichung 
Die Teigerweichung wird in der ersten Hauptkomponente mit 51 % erklärter Y-
Varianz ungenauer als der Qualitätsparameter Teigentwicklungszeit (Abb. 44) 
durch das Modell der Kalibration beschrieben. Mit der zweiten Hauptkomponente 
kann eine 6 %ige Steigerung erreicht werden. Es werden sieben Hauptkomponen-
ten benötigt, bis in diesem vom Programm als optimal vorgeschlagenen Modell 72 
% erkläre Y-Varianz in der Kalibration erreicht werden. Mit jedem weiteren Modell 
sinkt die Robustheit aufgrund der stagnierenden Validationswerte. 
 
 
Abb. 44: „Explained Variance“ Teigerweichung, gesamter Datensatz 
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6.4.10.2 „Scores“ Teigerweichung 
Der „Score Plot“ der Teigerweichung (Abb. 45) verhält sich beinahe spiegelbild-
lich zu jenem der Teigentwicklungszeit (Abb. 41). Die Sorte Erla Kolben (weiß) 
setzt sich weniger deutlich von den anderen Sorten ab und gruppiert sich sowohl 
in der ersten als auch zweiten Hauptkomponente im negativen Score Bereich, an-
sonsten befinden sich in der ersten Hauptkomponente PC1 die starken Sorten 
Estevan (rot) und Antonius (gelb) im negativen Score Bereich, wohingegen die 
eher schwächeren Sorten Manhattan (grün) sowie Lahertis (grau) im positiven 
PC1 Score Bereich liegen und durch ihre hohen Scorewerte überdurchschnittli-
chen Anteil an dieser Hauptkomponente haben. Durch die zweite Hauptkompo-
nente PC2 lässt sich die Sorte Erla Kolben im negativen PC2 Bereich liegend 
deutlich von der Sorte Antonius im positiven PC2 Bereich unterscheiden. 
 
 
Abb. 45: „Scores“ Teigerweichung, gesamter Datensatz 
 
6.4.10.3 „Loadings-Plot“ Teigerweichung 
Der „Loadings-Plot“ der Teigerweichung (Abb. 46) verhält sich, wie auch schon 
die „Scores-Plots“, beinahe spiegelbildlich zu jenem der Teigentwicklungszeit 
(Abb. 42). Peak 31 (HMW-Glutenine) bestimmt die Richtung der ersten Haupt-
komponente PC1 mit dem höchsten negativen Ladungswert. Weiters bestimmen 
Peak 16 und 17 (α-Gliadine), schwächer als Peak 31, die Richtung von PC1. Peak 
12 (α-Gliadine) und 41 (LMW-Glutenine) bestimmen mit entgegengesetzten Vor-
zeichen die Richtung von PC2. 




Abb. 46: „Loadings“ Teigerweichung, gesamter Datensatz 
 
6.4.10.4 PLS-Regressionsmodell Teigerweichung - Gesamtprobenmenge 
Das in Abb. 47 dargestellte PLS-Modell der Teigerweichung berechnet mit den 
empfohlenen sieben Hauptkomponenten ein Bestimmtheitsmaß von 0,71 für die 
Kalibrierung sowie 0,65 für die Validierung. Es liegt somit ein enger Zusammen-
hang zwischen den Peaks und dem Qualitätsparameter Teigerweichung vor. 
 
Bei den B-Koeffizienten (Tab. 21 und 22, Anhang) erfolgt verglichen mit jenen 
des Modells der Teigentwicklungszeit (siehe 6.4.9.4) eine Umkehr der Vorzeichen. 
Betragsmäßig fließt der stärkste negative B-Koeffizient (Peak 31, HMW-Glutenine) 
mit einem doppelt so großen Wert in die Regressionsgleichung ein als der stärkste 
positive B-Koeffizient (Peak 50, LMW-Glutenine). Generell nehmen in diesem Mo-
dell die negativen B-Koeffizienten größeren Einfluss auf die Regressionsgleichung 
als die positiven, unter denen nur noch Peak 10  
(α-Gliadine) und Peak 21 (γ-Gliadine) von Bedeutung sind. Unter den negativen  
B-Koeffizienten stehen an zweiter bis sechster Stelle Peak 3 (ω5-Gliadine), 32 
(HMW-Glutenine), 15, 11 (α-Gliadine) und 29 (HMW-Glutenine), danach folgen 
Peaks mit Werten unter 50 % des stärksten Peaks 31. 
 




Abb. 47: PLS-Modell Teigerweichung, gesamter Datensatz, 7 Hauptkomponen-
ten 
 
6.4.10.5 PLS-Regressionsmodelle Teigerweichung - Teilprobenmenge 
In Tab. 19 sind die berechneten Größen zur Beurteilung der Regression für alle 
drei PLS-Modelle der Teilprobenmengen (Abb. 75 bis 77 im Anhang) zusammen-
gefasst. Die Werte für das Bestimmtheitsmaß der Kalibration liegen mit jeweils nur 
etwas geringeren Werten für die Validierung im ersten und zweiten Teilproben-
mengenmodell in einem guten Bereich gegenüber dem dritten Teilprobenmen-
genmodell. 
 
Tab. 19:  Steigung (slope), Achsenabschnitt (offset), Root Mean Square Error 
 (RMSE) und Bestimmtheitsmaß (R2) für die PLS-Regressionsmodelle 
 der Teilprobenmengen der Teigerweichung. 
 
  
Slope Offset RMSE R2 
TPM PC K V K V K V K V 
1. 4 0,69 0,62 23,10 28,17 13,50 15,91 0,69 0,58 
2. 5 0,72 0,63 20,35 26,82 13,71 17,71 0,72 0,55 
3. 2 0,59 056 28,90 31,27 15,25 16,59 0,59 0,53 
TPM = Teilprobenmenge (n = 81), PC = Hauptkomponenten, K = Kalibration, 
V = Validierung 
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6.4.10.6 Diskussion Teigerweichung 
Die Modellbildung der Teigerweichung ist in ihrer Stabilität und Güte gleichbe-
deutend jener der Teigentwicklungszeit (siehe Pkt. 6.4.9) und zeigt als Gegen-
stück dieser umgekehrte Vorzeichen der Loadings-Werte bzw. B-
Regressionskoeffizienten. Wiederum tragen, wie schon bei der Teigentwicklungs-
zeit, die Fraktion der HMW-Glutenine sowie bestimmte Fraktionen der Gliadine 
erheblich zur Regressionsgleichungsbildung bei. 
 
6.4.11 Diskussion Fallzahl 
Aus den im Anhang dargestellten Abb. 78 bis 81 der gerechneten Modelle des 
Gesamt- sowie der Teilprobenmengendatensätze des Qualitätsparameters Fall-
zahl lässt sich schon am weiten Abstand bzw. gegenläufigen Verlauf der Kalibrie-
rungs- und Validierungsbalken der Erklärten Varianz eine fehlende Robustheit 
sämtlicher Modelle erkennen. Die niedrigen Bestimmtheitsmaße in Tab. 20 zeigen 
den schlechten Erklärungsgrad der Fallzahl-Variabilität anhand der aus HPLC-
Chromatogrammen gewonnenen Gluten-Peaks. Der schwache statistische Zu-
sammenhang zwischen Proteinspektrum und dem Qualitätsparameter Fallzahl war 
angesichts der Tatsache, dass die Fallzahl als Messgröße der Stärkequalität bzw. 
der in der Albumin- und Globulinfraktion lokalisierten Amylaseaktivität gilt, zu er-
warten und zeigt somit, dass die Methode der Hauptkomponentenanalyse in der 
Lage ist zu erkennen, ob tatsächlich Beziehungen zwischen den eingegebenen 
Parametern bestehen. 
 
Tab. 20:  Steigung (slope), Achsenabschnitt (offset), Root Mean Square Error 
 (RMSE) und Bestimmtheitsmaß (R2) für die PLS-Regressionsmodelle 
 der Gesamt- sowie Teilprobenmengen der Fallzahl. 
 
  
Slope Offset RMSE R2 
 PC K V K V K V K V 
GPM 11 0,43 0,31 212 255 36,91 44,14 0,43 0,19 
1. TPM 1 0,13 0,09 321 337 40,39 42,19 0,13 0,07 
2. TPM 1 0,13 0,07 321 345 49,20 51,49 0,13 0,02 
3. TPM 1 0,12 0,06 329 352 47,52 50,60 0,12 0,02 
 GPM = Gesamtprobenmenge (n = 324), TPM = Teilprobenmenge (n = 81),  






Die Ergebnisse zeigen, dass auf der Basis der chromatographischen Protein-
spektren der Gliadine und Glutenine von Weizen mit Hilfe eines geeigneten statis-
tischen Verfahrens – in diesem Falle der Hauptkomponentenanalyse bzw. der 
Principal Component Regression – Rechenmodelle zur Vorhersage von backtech-
nologischen Qualitätsparametern erstellt werden können. Die Modelle erlauben 
aber auch, die Bedeutung einzelner Proteinkomponenten für die Erreichung be-
stimmter Qualitätsmerkmale abzuschätzen. Der Einfluss einer Komponente auf 
einen Parameter ist vor allem an den Loadings-Werten, welche die Variabilität ei-
ner Komponente beschreiben, und den Regressionskoeffizienten, die ein Maß für 
das mathematische Gewicht einer Variablen in der Regressionsgleichung sind, zu 
erkennen. Sowohl aus den Loadings-Werten als auch aus den Regressionskoeffi-
zienten lässt sich der starke Einfluss den HMW-Peak 31 auf beinahe alle Parame-
ter erkennen. Beschränkten positiven Einfluss hat Peak 31 nur auf den Dehnwi-
derstand. Dass Peak 31 einen stark negativen Einfluss auf den grundsätzlich als 
nachteiliges Merkmal zu betrachtenden Parameter Teigerweichung im Fari-
nogramm ausübt, zeigt, dass die mit statistischen Methoden ermittelten Ergebnis-
se auch durchaus in der Lage sind, bei der Auffindung kausaler Zusammenhänge 
behilflich zu sein. Als weiteres Beispiel für die Verwendbarkeit der Rechenmodelle 
zur Auffindung allfälliger Funktionalitäten von Proteinfraktionen kann der gegen-
sätzliche Einfluss der γ-Gliadine sowie der α-Gliadin-Peaks 11 und 15 auf Dehn-
widerstand und Dehnlänge betrachtet werden. 
Es waren auch deutliche Unterschiede hinsichtlich der Qualität der Rechenmo-
delle für die verschiedenen Parameter feststellbar. So waren etwa schwächere 
Korrelationen beim Gebäckvolumen, der Wasseraufnahme im Farinogramm und 
beim Dehnwiderstand zu beobachten. Beinahe kein Zusammenhang wurde zwi-
schen Gliadin-und Gluteninspektrum einerseits und Fallzahl andererseits gefun-
den. Als Maß für den Zusammenhang zwischen Proteinspektrum und Parameter 
kann das Bestimmtheitsmaß R² herangezogen werden, welches gleich zu setzen 




Eine eher schwache Beziehung zwischen Proteinspektrum und Parameter deu-
tet darauf hin, dass das Merkmal möglicher Weise nicht nur durch das Protein be-
einflusst wird. So ist etwa an zu nehmen, dass die Wasseraufnahmefähigkeit auch 
durch das Ausmaß der Stärkebeschädigung mit bestimmt wird. Diese ist zwar vom 
Gesamtproteingehalt abhängig, sicher jedoch nicht von einzelnen Proteinkompo-
nenten. Die Wasseraufnahmefähigkeit steht ihrerseits jedoch wieder im Zusam-
menhang mit den Backeigenschaften, d.h. mit dem Gebäckvolumen. Auf ähnlich 
unspezifischem Wege ist auch eine gewisse minimale Beziehung zwischen Prote-
inkomponenten und Fallzahl zu sehen. Einerseits steigt mit dem Proteingehalt 
auch der Gehalt an amylolytischen Enzymen, die allerdings vorwiegend in der hier 
nicht untersuchten Albumin- und Globulinfraktion zu finden sind. Andererseits 
üben auch beim Weizen – ähnlich wie bei der Gerste – Speicherproteine eine ge-
wisse Schutzfunktion für die Stärke gegen enzymatischen Angriff aus. Daraus 
könnten allenfalls noch erkenntliche Reste einer Korrelation zwischen Proteinfrak-
tionen und Fallzahl resultieren.  
Der Zusammenhang zwischen einzelnen Proteinfraktionen und technologischen 
Eigenschaften wird also je nach Parameter in unterschiedlichem Maße von Ne-
benfaktoren beeinflusst. Weiters wurde gefunden, dass einzelne als funktionell 
erkannte Proteinfraktionen durch andere ersetzt werden können. So kann etwa 
Peak 29 die Funktion von Peak 31 übernehmen, wie am Beispiel der Sorte Ludwig 
zu erkennen ist. 
Die durchgeführten Untersuchungen haben einige Hinweise auf funktionelle Zu-
sammenhänge zwischen bestimmten Proteinen und Qualitätsparametern erken-
nen lassen. Inwieweit diese jedoch verallgemeinert werden können, oder auf 
Grund der zahlreichen Interaktionsmöglichkeiten, von denen oben nur einige er-
wähnt wurden, unter veränderten Umweltbedingungen durch andere Zusammen-
hänge ersetzt werden, kann an Hand einer Arbeit nicht festgestellt werden und 






Die Proteinqualität ist neben dem Proteingehalt und der Stärkequalität der wich-
tigste Einflussfaktor auf die Backeigenschaften von Weizenmehlen (Triticum aesti-
vum L.). 
Die Schwerpunkte dieser Diplomarbeit lagen auf dem Aufbau eines Grundbe-
standes an Daten über Gliadin- und Gluteninspektren des Weizens, der Imple-
mentierung statistischer Methoden zu deren Auswertung und Interpretation bezüg-
lich technologischer Parameter. 
Die Gliadine und Glutenine von 162 Weizenproben aus der Sortenprüfung des 
Instituts für Sortenprüfung (AGES Wien) wurden mittels HPLC untersucht. Die 
Konzentrationen von insgesamt 54 HPLC-Peaks wurden durch Principal-
Component-Analysis mit Gebäckvolumen, Teigstabilität, Teigenergie, Dehnwider-
stand, Dehnlänge, Sedimentationswert nach Zeleny, Quellzahl und Fallzahl in Be-
ziehung gebracht und Rechenmodelle mittels Partial Least Square Regression 
wurden erstellt. 
Die Einflüsse der einzelnen Proteinfraktionen auf die verschiedenen Parameter 
wurden an Hand der B-Koeffizienten ermittelt. 
Die Auswertung der Rechenmodelle aus Gesamt- und Teilprobenmengen zeig-
te, dass die B-Koeffizienten oft das Vorzeichen wechselten, was mit einem labilen 
Einfluss auf die Zielgröße gedeutet wurde. In die weiteren Überlegungen wurden 
nur Peaks miteinbezogen, die in Gesamt- und Teilprobenmengen Vorzeichensta-
bilität zeigten. 
Durch die Auswertung konnten Proteinfraktionen mit eindeutig positiven und 
negativen Wirkungen auf verschiedene Parameter identifiziert werden. Am bedeu-
tendsten trat hierbei der starke Einfluss des HMW-Peak 31 auf beinahe alle Para-
meter hervor. 
Die Methode ist zur Abschätzung technologischer Qualitätsparameter grund-
sätzlich geeignet, wobei sich jedoch hinsichtlich der Zuverlässigkeit deutliche Un-
terschiede zwischen den Parametern ergeben, erkennbar an den schwächeren 







Protein quality is besides protein content and starch quality the most important 
factor influencing wheat backing quality (Triticum aestivum L.). 
Emphases of the first part of the project were the establishment of a basic stock 
of data about gliadin and glutenin spectra of wheat, the implementation of statisti-
cal methods for their interpretation relating to technological parameters.  
Gliadins and glutenins of 162 wheat flour samples from variety testing trials 
were investigated by HPLC.  
The amounts of 54 protein fractions were related by principal-component-
analyses (PCA) and partial least squares regression (PLSR) to baking volume, 
dough stability, dough energy, extensogram resistance and extensibility, sedimen-
tation value (Zeleny), swelling number and falling number. 
The influences of distinct protein fractions on different parameters were evalu-
ated by B-coefficients.  
The evaluation of the models obtained from the whole sample set and three 
subsets showed some B-coefficients with unstable positive or negative sign, mak-
ing it necessary excluding them from further procedure. Nevertheless, evaluation 
revealed protein fractions with clear positive and negative influence, specially peak 
31 (HMW-glutenins). 
The method is principally suitable for the prediction of technological parameters, 
but there are differences concerning the viability between the different parameters. 
Positive and negative influences of protein fractions on different technological pa-






ABONYI, T.; TOMOSKOZI, S.; BUDAI, M.; GERGELY, S.; SCHOLZ, E.; LASZ-
TITY, D. und LASZTITY, R.: Gluten formation from flour of kernels in developing 
wheat grain. Cereal Res. Commun. 38 (2010) 90-100. 
 
BATTAIS, F.; PINEAU, F.; POPINEAU, Y.; APARICIO, C.; KANNY, G.; GUERIN, 
L.; MONERET−VAUTRIN, D.A. und DENERY−PAPINI, S.: Food allergy to 
wheat: identification of immunoglobulin E and immunoglobulin G−binding pro-
teins with sequential extracts and purified proteins from wheat flour. Clin Exp Al-
lergy 33 (2003) 962-970. 
 
BELITZ, H.-D.; GROSCH, W. und SCHIEBERLE, P.: Getreide und Getreidepro-
dukte. In: Lehrbuch der Lebensmittelchemie. Springer-Verlag, Berlin Heidelberg 
(2008), 691–769. 
 
BERLINER, E und KOOPMANN, J.: Kolloidchemische Studien am Weizenkleber 
nebst Beschreibung einer neuen Kleberprüfung. Zeitschrift für das gesamte 
Mühlenwesen. 4 (1929) 57 – 63. 
 
BONETTI, A.; MAROTTI, I.; CATIZONE, P.; DINELLI, G.; MAIETTI, A.; 
TEDESCHI, P. und BRANDOLINI, V.: Compared use of HPLC and FZCE for 
cluster analysis of Triticum spp and for the identification of T. durum adultera-
tion. J. Agric. Food Chem. 52 (2004) 4080-4089. 
 
BÜNING-PFAUE, H. und WIRRIES, F-M.: Backqualität von Weizen aus Organi-
schem Anbau; Kontrolle der Beziehungen zwischen chromatographischen Kle-
berdaten und den Referenzdaten aus Mehl-, Teig- und Backprüfungen, Deut-
scher Lebensmitelchemikertag 1997, Berlin. Lebensmittelchemie 52 (1998) 34. 
 
CHARMET, G. und MARTRE, P.: Genetic analysis of nitrogen accumulation and 
protein composition in wheat kernel. Options Mediterraneennes. Serie A, Semi-
naires Mediterraneens. 81 (2008) 387-389. 
 
COLOMBO, A.; PEREZ, G. T.; RIBOTTA, P. D und LEON, A. E.: A comparative 
study of physicochemical tests for quality prediction of Argentine wheat flours 
used as corrector flours and for cookie production. J. Cereal Sci. 48 (2008) 
775–780. 
 
DE ANGELIS, M.; MINERVINI, F.; CAPUTO, L.; CASSONE, A.; CODA, R.; CA-
LASSO, M. P.; DIVELLA, F. und GOBBETTI, M.: Proteomic analysis by two-
dimensional gel electrophoresis and starch characterization of triticum turgidum 
L. var. durum cultivars for pasta making. J. Agric. Food Chem. 56 (2008) 8619-
8628. 
 
DEWETTINCK, K.; VAN BOCKSTAELE, F.; KÜHNE, B.; VAN DE WALLE, D.; 
COURTENS, T. M. und GELLYNCK, X.: Nutritional value of bread: Influence of 





DOBRASZCZYK, B. J.: The physics of baking: rheological and polymer molecular 
structure-function relationships in breadmaking. Polish J. Agric. Food Chem. 12 
(2003) 24-31. 
 
DON, C.; MANN, G.; BEKES, F. und HAMER, R. J.: HMW-GS affect the proper-
ties of glutenin particles in GMP and thus flour quality. J. Cereal Sci. 44 (2006) 
127–136. 
 
EBERMANN, R. und ELMADFA, I.: Inhaltsstoffe des Getreides. In: Lehrbuch Le-
bensmittelchemie und Ernährung. Springer-Verlag, Wien (2008), 326 - 330. 
 
EDWARDS, N. M., PRESTON, K. R.; PAULLEY, F. G.; GIANIBELLI, M. C.; 
MCCAIG, T. N.; CLARKE, J. M.; AMES, N. P. und DEXTER, J. E.: Hearth bread 
baking quality of durum wheat varying in protein composition and physical 
dough properties. J. Sci. Food Agric. 87 (2007) 2000-2011. 
 
ELMADFA I. und LEITZMANN C.: Nahrungsmittelallergien. In: Ernährung des 
Menschen. Verlag Eugen Ulmer, Stuttgart (2004), 589 - 593. 
 
ERBS, M.; MANDERSCHEID, R.; JANSEN, G.; SEDDIG, S.; PACHOLSKI, A. und 
WEIGEL, H-J.: Effects of free-air CO2 enrichment and nitrogen supply on grain 
quality parameters and elemental composition of wheat and barley grown in a 
crop rotation. Agric. Ecosyst. Environ. 136 (2010) 59–68. 
 
ESBENSEN, K. H.: Multivariate Data Analysis – in practice, An introduction to mul-
tivariate data analysis and experimental design. 4th edition, CAMO ASA, Oslo 
(2000). 
 
FAO: nutritional studies: amino-acid content of foods and biological data on pro-
teins. FAO Nutr Stud. 24 (1970) 1-285. 
 
FIELD, J. M.; BHANDARI, D.; BONET, A.; UNDERWOOD, C.; DARLINGTON, H. 
und SHEWRY, P.: Introgression of transgenes into a commercial cultivar con-
firms differential effects of HMW subunits 1Ax1 and 1Dx5 on gluten properties. 
Cereal Sci. 48 (2008) 457-463. 
 
FREDE, W.: Handbuch für Lebensmittelchemiker Lebensmittel – Bedarfsgegens-
tände – Kosmetika – Futtermittel. Springer-Verlag, Berlin Heidelberg (2010). 
 
FREEDMAN, A. R.; WIESER, H.; ELLIS, H. J. und CICLITIRA, P. J.: Immunoblot-
ting of gliadins separated by reversed-phase high-performance liquid chroma-
tography: Detection with monoclonal antibodies. J. Cereal Sci. 8 (1988) 231-
238. 
 
GAO, L.; MA, W.; CHEN, J.; WANG, K.; LI, J.; WANG, S.; BEKES, F.; APPELS, 
R.; und YAN, Y.: Characterization and Comparative Analysis of Wheat High Mo-
lecular Weight Glutenin Subunits by SDS-PAGE, RP-HPLC, HPCE, and 




GARG, M.; TANAKA, H.; ISHIKAWA, N.; TAKATA, K., YANAKA, M.; und TSUJI-
MOTO, H.: A Novel Pair of HMW Glutenin Subunits from Aegilops searsii Im-
proves Quality of Hexaploid Wheat. Cereal Chem. 86 (2009) 26–32. 
 
GODFREY, D.; HAWKESFORD, M. J.; POWERS, S. J.; MILLAR, S.; und SHEWR 
P. R.: Effects of Crop Nutrition on Wheat Grain Composition and End Use Qual-
ity. J. Agric. Food Chem. 58 (2010) 3012–3021. 
 
GOESAERT, H.; BRIJS, K.; VERAVERBEKE, W. S.; COURTIN, C. M.; GEBRU-
ERS, K. und DELCOUR, J. A.: Wheat flour constituents: how they impact bread 
quality, and how to impact their functionality. Trends Food Sci. Technol. 16 
(2005) 12–30. 
 
GRABOWSKI, H-U und ROLFE, B.: Getreide, Brot und Feine Backwaren. In: 
Handbuch für Lebensmittelchemiker. Springer Berlin Heidelberg (2010), 634–
661. 
 
HANTELMANN, K.: Nicht-invasive Anlalysemethoden und multivariate Datenaus-
wertung zur automatisierten Beobachtung und Regelung von Bioprozessen. 
Dissertation an der Universität Hannover, Hannover (2005). 
 
HASSANI, M. E.; SHARIFLOU, M. R.; GIANIBELLI, M. C. und SHARP, P. J.: Cha-
racterisation of a ω-gliadin gene in Triticum tauschii. J. Cereal Sci. 47 (2008) 
59–67. 
 
HOEGY, P.; WIESER, H.; KOEHLER, P.; SCHWADORF, K.; BREUER, J.; ERBS, 
M.; WEBER, S. und FANGMEIER, A.: Does elevated atmospheric CO2 allow 
for sufficient wheat grain quality in the future? J Appl Bot Food Qual. 82 (2008) 
114-121. 
 
HUSSAIN, A.; LARSSON, H.; KUKTAITE, R.; PRIETO-LINDE, M. L. und JO-
HANSSON, E.: Protein content and composition in organically grown wheat: in-
fluence of genotype. Agron Res 7 (2009) 599-605.  
 
KESSLER, W.: Multivariate Datenanalyse für die Pharma-, Bio- und Prozessanaly-
tik. WILEY-VCH Verlag GmbH & Co. KGaA, Weinheim. ISBN: 978-3-527-
31262-7 (2007) 
 
INTERNATIONAL ASSOCIATION FOR CEREAL SCIENCE AND TECHNOLOGY. 
ICC-Standard No. 115/1: Method for using the Brabender Farinograph. Appro-
ved 1972, revised 1992. 
 
INTERNATIONALE GESELLSCHAFT FÜR GETREIDEWISSENSCHAFT UND –
TECHNOLOGIE. ICC-Standard Nr. 114/1: Untersuchungsmethode: Brabender 
Extensograph. Bestätigt 1972, Überarbeitet 1992. 
 
INTERNATIONALE GESELLSCHAFT FÜR GETREIDECHEMIE. ICC-Standard 
Nr. 116: Bestimmung des Sedimentationstests (nach Zeleny) zur orientierenden 




INTERNATIONALE GESELLSCHAFT FÜR GETREIDECHEMIE. ICC–Standard 
Nr. 107: Bestimmung der Fallzahl nach Hagberg-Perten als Maß der Alpha-
Amylase-Aktivität im Getreide und Mehl. Bestätigt 1968. 
 
INTERNATIONALE GESELLSCHAFT FÜR GETREIDECHEMIE. ICC-Standard 
Nr. 167: Bestimmung des Proteingehaltes in Getreide u. Getreideprodukten für 
Lebensmittel u. Futtermittel nach der DUMAS – Verbrennungsmethode. 
Bestätigt 2000. 
 
JOHANSSON, E.; PRIETO-LINDE, M. L. und GISSEN, C.: Influences of weather, 
cultivar and fertiliser rate on grain protein polymer accumulation in field-grown 
winter wheat, and relations to grain water content and falling number.  
J Sci Food Agric 88:2011–2018 (2008). 
 
KHATKAR, B. S.: Dynamic rheological properties and bread-making qualities of 
wheat gluten: effects of urea and dithiothreitol. J Sci Food Agric 85 (2005)  
337–341. 
 
KINDRED, D. R.; VERHOEVEN, T. M. O.; WEIGHTMAN, R. M.; SWANSTON, J. 
S.; AGU, R. C.; BROSNAN, J. M. und SYLVESTER-BRADLEY, R.: Effects of 
variety and fertiliser nitrogen on alcohol yield, grain yield, starch and protein 
content, and protein composition of winter wheat. J. Cereal Sci. 48 (2008) 46–
57. 
 
KURTANJEK, Z; HORVAT, D.; MAGDI, D. und DREZNER, G.: Factor Analysis 
and Modelling for Rapid Quality Assessment of Croatian Wheat Cultivars with 
Different Gluten Characteristics. Food Technol. Biotechnol. 46 (2008) 270–277. 
 
LAMBOURNE, J.; TOSI, P.; MARSH, J.; BHANDARI, D.; GREEN, R.; FRAZIER, 
R. und SHEWRY, P. R.: Characterisation of an s-type low molecular weight glu-
tenin subunit of wheat and its proline and glutamine-rich repetitive domain. J. 
Cereal Sci. 51 (2010) 96–104. 
 
LÁSZTITY, R. und ABONYI, T.: Prediction of Wheat Quality-Past, Present, Future. 
A Review, Food Rev. Int., 25 (2009) 126-141. 
 
LÖSCHENBERGER, F.: Züchtungspraxis - die Suche nach Korrelationsbrechern. 
Breeding practice - the search for outliers of correlation.  
61. Tagung der Vereinigung der Pflanzenzüchter und Saatgutkaufleute Öster-
reichs (2010) 33–38. 
 
MANU, B. T.; PRASADA RAO, U. J. S.: Influence of size distribution of pro-
teins, thiol and disulfide content in whole wheat flour on rheological and chapati 
texture of Indian wheat varieties. Food Chem. 110 (2008) 88–95. 
 
MATIESSEK, R.; STEINER, G. und FISCHER, M.: Aminosäuren, Peptide, Protei-
ne und Nucleinsäuren. In: Lebensmittelanalytik. Springer-Verlag, Berlin (2010), 




MEYERS, M. und KUNERT, J.: Multivariante Verfahren. In: Busch-Stockfisch M. 
(Hg): Praxishandbuch: Sensorik in der Produktentwicklung und Qualitätssiche-
rung. Aktualisierungsauflage 14.10.2006, Behr´s Verlag, Hamburg, (2006). 
ISBN 978-3-8602-2958-3. 
 
MÜLLER, D. B.; HUMMEL, S.; ZIEGLER, A-G. und HUMMEL, M.: Gluten und Im-
munerkrankungen. Aktuel Ernaehr Med 32 (2007) 117-124. 
 
OHM, J-B.; HARELAND, G.; SIMSEK, S. und SEABOURN, B.: Size-Exclusion 
HPLC of Protein Using a Narrow-Bore Column for Evaluation of Breadmaking 
Quality of Hard Spring Wheat Flours. Cereal Chem. 86 (2009) 463-469. 
 
OHM, J-B.; ROSS, A. S.; PETERSON, C. J. und MORRIS, C. F.: Relationships of 
Quality Characteristics with Size-Exclusion HPLC Chromatogram of Protein Ex-
tract in Soft White Winter Wheats. Cereal Chem. 86 (2009) 197-203. 
 
OURY, F-X.; CHIRON, H.; FAYE, A.; GARDET, O.; GIRAUD, A.; HEUMEZ, E.; 
ROLLAND, B.; ROUSSET, M.; TROTTET, M.; CHARMET, G und BRANLARD, 
G.: The prediction of bread wheat quality: joint use of the phenotypic information 
brought by technological tests and the genetic information brought by HMW and 
LMW glutenin subunits. Euphytica 171 (2010) 87–109. 
 
D’OVIDIO, R. und MASCI, S.: The low-molecular-weight glutenin subunits of 
wheat gluten. J. Cereal Sci. 39 (2004) 321–339. 
 
PARK, S. H.; BEAN, S. R.; CHUNG, O. K. und SEIB, P. A.: Levels of Protein and 
Protein Composition in Hard Winter Wheat Flours and the Relationship to 
Breadmaking. 83 (2006) 418-423. 
 
PATTEMORE, J. A.; RICE, N.; MARSHALL, D. F.; WAUGH, R. und HENRY, R. J.: 
Cereal variety identification using MALDI-TOF mass spectrometry SNP geno-
typing. J. Cereal Sci. 52 (2010) 356-361. 
 
PETERSON, P. M.: Poaceae (Gramineae). In: Encyclopedia of Life Sciences. 
John Wiley & Sons Ltd, Chichester (2003). http://www.els.net. 
 
PIROZI, M. R.; MARGIOTTA, B.; LAFIANDRA, D. und MACRITCHIE, F.: 
Composition of polymeric proteins and bread-making quality of wheat 
lines with allelic HMW-GS differing in number of cysteines. J. Cereal Sci. 
48 (2008) 117–122. 
 
POMERANZ, Y.: Modern Cereal Science and Technology, VCH Verlagsgesell-
schaft m.b.H. Weinheim (1987) 46. 
 
QIAN, Y.; PRESTON, K.; KROKHIN, O.; MELLISH, J. und ENS, W.: Characteriza-
tion of wheat gluten proteins by HPLC and MALDI TOF mass spectrometry. J 




RAKSZEGI, M.; PASTORI, G.; JONES, H. D.; BEKES, F.; BUTOW, B.; LANG, L.; 
BEDO, Z. und SHEWRY, P.R.: Technological quality of field grown transgenic 
lines of commercial wheat cultivars expressing the 1Ax1 HMW glutenin subunit 
gene. J. Cereal Sci. 47 (2008) 310–321. 
 
REHMAN, A.; EVANS, N.; GIANIBELLI, M. C. und ROSE, R. J.: Allelic variations 
in high and low molecular weight glutenins at the Glu-Dt locus of Aegilops 
tauschii as a potential source for improving bread wheat quality.  
Aust J Agr Res 59 (2008) 399-405. 
 
REHORIK-VALER FARFAN, L.: Ganzheitliche systemische Qualitäts-betrachtung 
in der Produktion fester Arzneiformen. Dissertation an der Universität Basel, 
Basel (2006). 
 
RIMBACH, G.; MÖHRING, J. und EBERSDOBLER, H.: Getreide. In: Lebensmittel-
Warenkunde für Einsteiger. Springer-Verlag, Berlin Heidelberg (2010), 121 – 
146. 
 
ROGERS, W. J.; E. J. SAYERS und K. L. RU: Deficiency of individual high mo-
lecular weight glutenin subunits affords flexibility in breeding strategies for 
bread-making quality in wheat Triticum aestivum L. Euphytica. 117 (2001) 99-
109. 
 
RUTH, L.: Bestimmung des Humusgehalts von landwirtschaftlich genutzten Böden 
im Oberaargau mit Hilfe der Reflexionsspektroskopie. Diplomarbeit an der Uni-
versität Bern, Bern (2010). 
 
SAINT PIERRE, C.; PETERSON, C. J.; ROSS, A. S.; OHM, J. B.; VERHOEVEN, 
M. C.; LARSON, M. und HOEFER, B.: Winter wheat genotypes under different 
levels of nitrogen and water stress: Changes in grain protein composition. J. 
Cereal Sci. 47 (2008) 407–416. 
 
SALMANOWICZ, B. P.; SURMA, M.; ADAMSKI, T. und REBARZ, M.: Effects of 
amounts of HMW glutenin subunits determined by capillary electrophoresis on 
technological properties in wheat doubled haploids. J Sci Food Agric 88 (2008) 
1716–1725. 
 
SALENTIJN, E. M. J.; GORYUNOVA, S. V.; BAS, N.; VAN DER MEER, I. M.; VAN 
DEN BROECK, H. C.; BASTIEN, T.; GILISSEN, L. und SMULDERS, M.: 
Tetraploid and hexaploid wheat varieties reveal large differences in expression 
of alpha-gliadins from homoeologous Gli-2 loci. BMC Genomics (2009). Online 
unter http://www.biomedcentral.com/1471-2164/10/48 (08.03.2010). 
 
SASAKI, T.; YASUI, T. und KOHYAMA, K.: Influence of Starch and Gluten Char-
acteristics on Rheological Properties of Wheat Flour Gel at Small and Large De-
formation. Cereal Chem. 85 (2008) 329–334. 
 
SCHOBER, T.; BEAN, S. R. und KUHN, M.: Gluten proteins from spelt (Triticum 
aestivum ssp. spelta) cultivars: A rheological and size-exclusion high-




SCHWENDT, G.: Chromatographische Trennmethoden – Systematik und Theo-
rien. In: Analytische Chemie. Willy-VCH Verlag (2001), 307 – 318. 
 
SELING, S.: 61. Tagung für Getreidechemie 2010 – ein zusammenfassender 
Rückblick (2010). Online unter: http://www.agfdt.de/loads/taginfo/gctaginf.pdf, 
07.12.2010. 
 
SHAPOVAL, L.: Identifizierung des Primärtumors aus Hirnmetastasen mittels 
IRspektroskopischer Methoden und multivariater Statistik. Dissertation an der 
Technischen Universität Dresden, Dresden (2004). 
 
SHEWRY, P. R.: Wheat. J. Exp. Bot. 60 (2009) 1537–1553. 
 
SHEWRY, P. R. und HALFORD, N. G.: Cereal seed storage proteins: structures, 
properties and role in grain utilization. J Exp Bot 53 (2002) 947–958. 
 
SHEWRY, P. R.; POPINEAU, Y.; LAFIANDRAX, D. und BELTON, P.: Wheat glu-
tenin subunits and dough elasticity: findings of the EUROWHEAT project. Re-
view. Trends Food Sci. Technol. 11 (2001) 433–441. 
 
SHEWRY, P. R. und TATHAM, A. S.: Disulphide Bonds in Wheat Gluten Proteins. 
J. Cereal Sci. 25 (1997) 207-227. 
 
SKOOG, D. A und LEARY, J. J.: Instrumentelle Analytik. Springer-Verlag, Berlin 
Heidelberg (1996), 455-472; 623-629. 
 
SNAPE, J. und PANKOVA, K.: Triticum aestivum (Wheat). In: Encyclopedia of Life 
Sciences. John Wiley & Sons Ltd, Chichester (2007). http://www.els.net. 
 
SONG, Y. und ZHENG, Q.: Dynamic rheological properties of wheat flour dough 
and proteins. Review. Trends Food Sci. Technol. 18 (2007) 132-138. 
 
STEINFURTH, D.; ZOERB, C.; SELING, S.; LANGENKAEMPER, G.; KOEHLER, 
P.; LINDHAUER, M. G. und MUEHLING, K. H.: Characterisation of two winter 
wheat cultivars after varied N- and S-fertilisation by 2D gel electrophoresis and 
micro baking test. Getreidetechnologie. 62 (2008) 283-288. 
 
STEINFURTH, D.; ZÖRB, C. und MÜHLING, K. H.: S-Düngung verbessert die 
Weizenqualität. In: Schriftenreihe des Instituts für Pflanzenbau und Pflanzen-
züchtung der Christian-Albrechts-Universität zu Kiel. Heft 63 (2009) 147-150. 
 
TORBICA, A.; ANTOV, M.; MASTILOVIC J. und KNEZEVIC D.: The influence 
of changes in gluten complex structure on technological quality of wheat (Triti-
cum aestivum L.). Food Res. Int. 40 (2007), 1038–1045. 
 
UNBEHEND L.; UNBEHEND G. und LINDHAUER M. G.: Protein composition of 
some Croatian and German wheat varieties and their influence on the loaf vol-




UTHAYAKUMARAN, S.; LUKOW, O. M.; JORDAN, M. C. und CLOUTIER, S.: De-
velopment of genetically modified wheat to assess its dough functional proper-
ties. Mol. Breed. 11 (2003) 249–258. 
 
VAN BOCKSTAELE, F.; DE LEYN, I.; EECKHOUT, M. und DEWETTINCK, K.: 
Rheological Properties of Wheat Flour Dough and the Relationship with Bread 
Volume. I. Creep-Recovery Measurements. Cereal Chem. 85 (2008) 753–761. 
 
VAN HERPEN, T.; CORDEWENER, J.; KLOK, H. J.; FREEMAN, J.; AMERICA, 
A.; BOSCH, D.; SMULDERS, M.; GILISSEN, L.; SHEWRY, P. R. und HAMER, 
R. J.: The origin and early development of wheat glutenin particles. J. Cereal 
Sci.  
48 (2008) 870–877. 
 
VASIL, I. K., BEAN, S., ZHAO, J., MCCLUSKEY, P., LOOKHART, G., ZHAO, H.-
P., ALTPETER, F., VASIL, V.: Evaluation of baking properties and gluten pro-
tein composition of field grown transgenic wheat lines expressing high molecu-
lar weight glutenin gene 1Ax1. J. Plant Physiol. 158 (2001) 521–528. 
 
WANG, H. Y.; WEI, Y. M.; YAN, Z. H. und ZHENG, Y. L.: Genetic variations of 
gliadin and HMW glutenins subunits in durum wheat. J Agr Biotechnol. 14 
(2006) 721-727. 
 
WANG, Y. G.; KHAN, K.; HARELAND, G. und NYGARD, G.: Distribution of Pro-
tein Composition in Bread Wheat Flour Mill Streams and Relationship to Bread-
making Quality. Cereal chemistry. 84 (2007) 271-275. 
 
WEIGEL, H.-J.: Auswirkungen der Klimaänderungen auf die Weizenproduktion. In: 
Schriftenreihe des Instituts für Pflanzenbau und Pflanzenzüchtung der Christi-
an-Albrechts-Universität zu Kiel. Heft 63 (2009) 2-9. 
 
WEBER, H.-W.: Standardarbeitsanweisung Methode zur Durchführung des Back-
versuches. Firmenschrift des Bundesamt und Forschungszentrum für Landwirt-
schaft Institut für Pflanzenbau Abteilung technologische Werteprüfung,  
Nr. SAA-26B-35-00, (2000). 
 
WERTEKER, M.: Standardarbeitsanweisung Weizenmahlversuch. Firmenschrift 
des Bundesamt und Forschungszentrum für Landwirtschaft Institut für Pflan-
zenbau Abteilung technologische Werteprüfung, Nr. SAA-26B-25-00 = 
PV_SOR_VIE_TEWE_026, (1998). 
 
WERTEKER, M.: Gerätebetriebsanweisung LECO FP-528 Stickstoffanalysator. 
Firmenschrift des Institut für Sortenwesen (ISOR) Abteilung für technologische 
Werteprüfung (TEWE), Nr. GBA_SOR_VIE_TEWE_004_01, (2006). 
 
WIESER, H.: Chemistry of gluten proteins. Food Microbiol. 24 (2007) 115–119. 
 
WIESER, H.; ANTES, S. und SEILMEIER, W.: Quantitative Determination of Glu-
ten Protein Types in Wheat Flour by Reversed-Phase- High-Performance Liquid 




WIESER, H. und KÖHLER, P.: The Biochemical Basis of Celiac Disease. Cereal 
Chem. 85 (2008) 1–13. 
 
WIESER, H.; MUELLER, K.-J. und KOEHLER, P.: Studies on the protein composi-
tion and baking quality of einkorn lines. Eur Food Res Technol 229 (2009) 523–
532. 
 
WIESER, H.; SEILMEIER, W. und BELITZ, H. D.: Characterization of ethanol-
extractable reduced subunits of glutenin separated by reversed-phase high-
performance liquid chromatography. J. Cereal Sci. 12 (1990a) 63-71. 
 
WIESER, H.; SEILMEIER, W. und BELITZ, H. D.: Characterization of high molecu-
lar weight subunits of glutenin separated by reversed-phase high-performance 
liquid chromatography. J. Cereal Sci. 12 (1990b) 223-227. 
 
WODA, M.: Untersuchungen von Espresso und Filterkaffee im Bezug auf die tota-
le antioxidative Kapaziät und die sensorischen Eigenschaften mit und ohne 
Milchzugabe. Diplomarbeit an der Universität Wien, Wien (2009). 
 
SHI, Y.; ZHANG, Y.-L. und YU, Z.-W.: Contents of grain protein components and 
their relationships to processing quality in wheat. Acta Agronomica Sinica.  
35 (2009) 1306-1312. 
 
ZHANG, Q.; DONG, Y.; AN, X.; WANG, A.; ZHANG, Y.; LI, X.; GAO, L.; XIA, X.; 
HE, Z. und YAN, Y.: Characterization of HMW glutenin subunits in common 
wheat and related species by matrix-assisted laser desorption/ionization time-
of-flight mass spectrometry (MALDI-TOF-MS). J. Cereal Sci. 47 (2008) 252-
261. 
 
ZHANG, P.; HE, Z.; CHEN, D.; ZHANG, Y.; LARROQUE, O. R. und XIA, X.: Con-
tribution of common wheat protein fractions to dough properties and quality of 
northern-style Chinese steamed bread. J. Cereal Sci. 46 (2007) 1–10. 
 
ZÖRB, C.; STEINFURTH, D.; SELING, S.; LANGENKÄMPER, G..; KOEHLER, P.; 
WIESER, H.; LINDHAUER, M. G. und MÜHLING K. H.: Quantitative protein 
composition and baking quality of winter wheat as affected by late sulfur fertili-





Tab. 21: B-Regressionskoeffizienten der Weizen-Gliadine der PLS-Gesamtprobenmodelle von Backvolumen (BV),  
 Sedimentationswert (SW), Quellzahl (QZ), Teigenergie (Ten), Teigwiderstand (TW), Dehnlänge (DL), Teig- 
 stabilität (Tst), Wasseraufnahme (WA), Teigentwicklungszeit (Tentw), Teigerweichung (Terw), Fallzahl (FZ).  
 Einfluss: rot: +, blau: -, schwarz: kein (da keine Vorzeichenstabilität in Gesamt- und allen Teilprobenmengen) 
 
Fraktion Peak BV  SW  QZ  Ten  TW  DL  TSt  WA  Tentw Terw  FZ  
1 -8.455 -0.339 -0.149 0.102 -32.235 1.310 -0.122 -0.561 -0.020 0.397 -2.419 
2 26.563 4.251 0.318 4.721 46.604 -1.323 0.353 2.062 -0.007 -3.555 10.291 
3 41.817 1.858 0.414 3.627 -42.979 2.211 1.474 -0.113 0.126 -6.089 11.266 
ω5- 
Gliadine 
4 -4.474 0.334 -1.326 0.341 -60.745 4.253 -0.741 0.337 0.065 3.984 -0.466 
5 -5.843 -0.075 0.315 0.029 -16.462 -2.784 0.436 0.047 0.143 -0.476 1.020 
6 -8.316 -1.929 -0.643 -0.110 11.407 -2.438 -0.092 -0.221 0.094 0.065 -14.997 
7 3.692 1.386 -0.276 -2.832 3.107 -1.925 -0.053 0.107 0.022 0.699 1.749 
ω1,2- 
Gliadine 
8 5.144 0.772 -0.128 -0.268 40.352 -4.221 0.005 1.001 0.025 -1.170 12.376 
9 27.191 -0.134 -0.587 1.176 -9.029 2.203 0.141 -0.193 0.065 -0.572 -20.662 
10 -23.917 -0.470 -0.658 1.618 -29.099 2.737 -0.365 0.980 -0.043 2.962 -1.611 
11 -4.265 1.116 0.541 3.776 12.074 -5.000 0.600 0.914 -0.002 -4.863 13.491 
12 16.168 -0.282 -0.349 -1.916 -31.416 3.896 -0.114 0.654 0.117 0.829 1.313 
13 -14.628 2.028 0.978 0.797 36.433 -3.066 -0.221 0.401 0.032 -0.860 -13.218 
14 -16.596 1.656 -0.645 1.689 39.094 -4.409 -0.130 -0.658 0.133 1.025 -17.746 
15 7.718 -2.288 0.682 7.357 69.146 -6.758 0.682 -2.018 -0.017 -4.951 -0.449 
16 6.638 0.252 0.331 2.830 3.156 -0.525 0.275 0.567 0.265 -1.557 0.820 
α- 
Gliadine 
17 2.063 -1.481 -0.760 -1.034 -4.643 2.140 0.376 -0.121 0.102 -0.755 8.836 
18 -1.880 1.521 0.787 -3.175 6.766 2.074 -0.325 0.177 -0.005 1.527 1.111 
19 -11.721 0.333 0.311 -2.606 -11.112 0.298 -0.219 -0.252 0.128 0.201 2.860 
20 10.744 -0.278 0.186 -1.636 -50.057 5.005 -0.145 -0.137 0.080 0.774 -2.004 
21 7.741 -1.167 -0.511 -1.413 -35.886 5.882 -0.310 0.159 0.071 2.367 9.923 
γ- 
Gliadine 
22 13.787 0.297 0.489 0.978 -52.967 5.982 0.347 0.236 0.141 -0.678 9.547 
23 -6.959 -0.441 0.380 -0.474 -10.008 0.872 -0.116 -0.541 -0.012 -0.063 -10.502 
24 -6.238 0.221 0.301 1.246 -31.899 3.528 -0.029 -0.749 0.006 0.552 -9.159 
25 0.512 0.849 0.171 1.365 -44.742 2.997 0.108 -0.838 -0.014 -0.522 5.530 
ωb- 
Gliadine 
26 -3.304 -0.203 -0.759 -0.331 -39.770 0.796 -0.066 0.459 -0.002 0.813 -3.882 
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Tab. 22: B-Regressionskoeffizienten der Weizen-Glutenine der PLS-Gesamtprobenmodelle von Backvolumen (BV),  
 Sedimentationswert (SW), Quellzahl (QZ), Teigenergie (Ten), Teigwiderstand (TW), Dehnlänge (DL), Teig- 
 stabilität (Tst), Wasseraufnahme (WA), Teigentwicklungszeit (Tentw), Teigerweichung (Terw), Fallzahl (FZ).  
 Einfluss: rot: +, blau: -, schwarz: kein (da keine Vorzeichenstabilität in Gesamt- und allen Teilprobenmengen) 
 
Fraktion Peak BV  SW  QZ  Ten  TW  DL  TSt  WA  Tentw Terw  FZ  
27 -6.136 -1.295 0.020 -1.305 -16.514 0.078 -0.076 -0.148 0.006 0.437 -8.481 
28 -13.935 1.350 -1.379 -0.754 -28.696 -0.633 -0.313 0.709 -0.011 1.620 -4.623 
29 16.779 2.660 1.235 3.076 30.104 -1.680 0.566 0.528 0.079 -4.730 8.543 
30 10.206 2.480 0.121 -2.271 21.557 -0.310 -0.184 0.270 -0.029 -0.922 14.521 
31 16.752 2.815 1.312 13.716 21.492 3.240 1.077 0.288 0.327 -7.037 1.830 
32 13.403 1.006 1.229 7.121 16.050 4.237 1.134 -0.149 0.177 -5.675 -0.020 
33 -4.691 2.632 1.411 -0.691 -17.578 2.655 0.290 1.442 0.019 -1.802 6.709 
34 -6.421 -0.331 -0.055 -0.613 -35.012 2.036 -0.052 0.113 0.001 0.408 -8.737 
HMW- 
Glutenine 
35 -6.856 -0.559 1.352 0.142 45.918 -1.543 -0.260 -0.074 -0.010 0.686 -8.618 
36 -11.393 -0.127 -1.474 -1.031 -103.739 1.577 -0.276 0.697 0.024 2.118 8.948 
37 6.075 -0.973 0.875 2.249 32.252 -2.730 0.411 -0.354 0.073 -2.189 27.227 
38 -20.149 -1.822 -0.687 -1.448 25.252 2.465 -0.828 -1.414 -0.014 2.777 -18.266 
39 24.859 -0.953 -0.005 1.306 31.319 1.367 0.585 -1.028 0.068 -2.287 -11.816 
40 -19.194 0.845 -0.892 1.370 -2.246 -0.346 -0.056 0.052 -0.031 1.382 -12.178 
41 2.721 0.872 -0.241 2.797 13.628 -0.908 0.149 -0.033 0.023 -0.864 -0.050 
42 1.407 1.000 -0.275 3.532 12.986 -0.690 0.085 -0.086 -0.041 -0.847 -0.050 
43 2.767 -0.262 -0.383 -1.911 -4.050 -2.785 -0.302 -0.125 0.035 0.761 -7.304 
44 -0.829 0.951 -0.693 -1.699 3.438 -1.355 -0.028 0.260 0.054 0.108 -7.417 
45 -10.370 1.914 -0.505 -3.248 12.732 -2.057 -0.486 0.566 0.036 3.424 24.425 
46 9.514 -1.537 -0.338 -3.345 -62.069 1.413 0.014 0.585 0.010 1.017 1.174 
47 -15.117 -1.469 -0.865 -1.255 -49.093 0.998 -0.331 -0.453 -0.014 2.018 -10.020 
48 23.405 0.511 3.081 3.490 55.055 -0.038 0.499 -0.235 0.011 -3.157 -2.758 
49 -13.986 -1.481 0.034 -3.228 21.379 -1.591 0.023 -0.243 0.084 0.385 -6.795 
50 -20.379 -4.144 -1.629 -1.847 -22.949 -0.868 -0.646 -1.912 -0.066 3.369 -8.883 
51 -16.609 -1.150 -0.527 -2.588 -33.182 0.915 -0.522 0.711 -0.012 2.572 -0.785 
52 -2.089 -0.977 -0.259 -1.568 1.248 0.610 -0.376 0.561 -0.001 1.850 -3.328 
53 8.299 0.248 0.386 -0.006 -18.003 0.379 0.058 0.609 0.050 -0.272 4.262 
LMW- 
Glutenine 
54 1.901 1.061 0.892 1.486 15.540 -0.237 0.072 0.809 0.035 -0.910 19.878 
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Abb. 48: Backvolumen, 1. Teilprobenmenge: Plots der PCA („Scores“ (A),  




   
Abb. 49: Backvolumen, 2. Teilprobenmenge: Plots der PCA („Scores“ (A),  































Abb. 50: Backvolumen, 3. Teilprobenmenge: Plots der PCA („Scores“ (A),  
























Abb. 51:  Sedimentationswert, 1. Teilprobenmenge: Plots der PCA („Scores“ (A), 




































Abb. 52:  Sedimentationswert, 2. Teilprobenmenge: Plots der PCA („Scores“ (A), 
























Abb. 53:  Sedimentationswert, 3. Teilprobenmenge: Plots der PCA („Scores“ (A), 




































Abb. 54: Quellzahl, 1. Teilprobenmenge: Plots der PCA („Scores“ (A), „Loadings“ 
























Abb. 55: Quellzahl, 2. Teilprobenmenge: Plots der PCA („Scores“ (A), „Loadings“ 




































Abb. 56: Quellzahl, 3. Teilprobenmenge: Plots der PCA („Scores“ (A), „Loadings“ 
























Abb. 57: Teigenergie, 1. Teilprobenmenge: Plots der PCA („Scores“ (A), „Load-
ings“ (B), „Explained Variance“ (C)) und PLS-Regression (D) 



































Abb. 58: Teigenergie, 2. Teilprobenmenge: Plots der PCA („Scores“ (A), „Load-
























Abb. 59: Teigenergie, 3. Teilprobenmenge: Plots der PCA („Scores“ (A), „Load-
ings“ (B), „Explained Variance“ (C)) und PLS-Regression (D) 


































Abb. 60: Dehnwiderstand, 1. Teilprobenmenge: Plots der PCA („Scores“ (A),  

























Abb. 61: Dehnwiderstand, 2. Teilprobenmenge: Plots der PCA („Scores“ (A),  




































Abb. 62: Dehnwiderstand, 3. Teilprobenmenge: Plots der PCA („Scores“ (A),  
























Abb. 63: Dehnlänge, 1. Teilprobenmenge: Plots der PCA („Scores“ (A),  
  „Loadings“ (B), „Explained Variance“ (C)) und PLS-Regression (D) 
   
 


































Abb. 64: Dehnlänge, 2. Teilprobenmenge: Plots der PCA („Scores“ (A),  
























Abb. 65: Dehnlänge, 3. Teilprobenmenge: Plots der PCA („Scores“ (A),  
  „Loadings“ (B), „Explained Variance“ (C)) und PLS-Regression (D) 




































Abb. 66: Teigstabilität, 1. Teilprobenmenge: Plots der PCA („Scores“ (A),  

























Abb. 67: Teigstabilität, 2. Teilprobenmenge: Plots der PCA („Scores“ (A),  




































Abb. 68: Teigstabilität, 3. Teilprobenmenge: Plots der PCA („Scores“ (A),  
























Abb. 69: Wasseraufnahme, 1. Teilprobenmenge: Plots der PCA („Scores“ (A),  



































Abb. 70: Wasseraufnahme, 2. Teilprobenmenge: Plots der PCA („Scores“ (A),  

























Abb. 71: Wasseraufnahme, 3. Teilprobenmenge: Plots der PCA („Scores“ (A),  
  „Loadings“ (B), „Explained Variance“ (C)) und PLS-Regression (D) 



































Abb. 72: Teigentwicklungszeit, 1. Teilprobenmenge: Plots der PCA („Scores“ (A),  
























Abb. 73: Teigentwicklungszeit, 2. Teilprobenmenge: Plots der PCA („Scores“ (A),  





































Abb. 74: Teigentwicklungszeit, 3. Teilprobenmenge: Plots der PCA („Scores“ (A),  

























Abb. 75: Teigerweichung, 1. Teilprobenmenge: Plots der PCA („Scores“ (A),  




































Abb. 76: Teigerweichung, 2. Teilprobenmenge: Plots der PCA („Scores“ (A),  
























Abb. 77: Teigerweichung, 3. Teilprobenmenge: Plots der PCA („Scores“ (A),  





































Abb. 78: Fallzahl, Gesamtprobenmenge: Plots der PCA („Scores“ (A),  
























Abb. 79: Fallzahl, 1. Teilprobenmenge: Plots der PCA („Scores“ (A),  






































Abb. 80: Fallzahl, 2. Teilprobenmenge: Plots der PCA („Scores“ (A),  
























Abb. 81: Fallzahl, 3. Teilprobenmenge: Plots der PCA („Scores“ (A),  
















Tab. 23:  Gehalte der Mehle an den einzelnen Gliadinfraktionen [mg Protein/g Mehl]: ω5- und ω1,2-Gliadine 
 SC = Sorten Code, ANr. = Analysen-Nr. 
 
   Peak Nr. 1 2 3 4 5 6 7 8 
SC ANr. Probe  Name ω5-Gliadine ω1,2-Gliadine 
1 29 07042193-50/1 Antonius 0,12 1,65 1,08 0,00 2,49 0,66 3,66 0,22 
1 30 07042193-50/2 Antonius 0,00 1,61 1,06 0,00 2,44 0,65 3,74 0,23 
1 47 07045735-008/1 Antonius 0,15 1,82 1,25 0,00 2,83 0,71 4,04 0,27 
1 48 07045735-008/2 Antonius 0,14 1,81 1,25 0,00 2,82 0,73 4,14 0,27 
1 97 07042195-050/1 Antonius 0,11 1,54 1,23 0,00 2,69 0,69 2,90 0,13 
1 98 07042195-050/2 Antonius 0,13 1,88 1,51 0,00 3,20 0,83 4,56 0,16 
1 105 07050153-008/1 Antonius 0,15 1,94 1,04 0,00 2,83 0,62 3,84 0,24 
1 106 07050153-008/2 Antonius 0,16 1,94 1,04 0,00 2,81 0,64 4,01 0,25 
1 145 07050152-008/1 Antonius 0,15 1,74 1,14 0,00 2,79 0,63 3,97 0,25 
1 146 07050152-008/2 Antonius 0,14 1,72 1,13 0,00 2,87 0,64 4,08 0,25 
1 181 07042196-050/1 Antonius 0,13 1,70 1,03 0,00 2,60 0,61 3,82 0,19 
1 182 07042196-050/2 Antonius 0,14 1,72 1,06 0,00 2,60 0,65 3,72 0,20 
1 219 07045730-025/1 Antonius 0,19 2,55 2,13 0,00 3,83 1,20 6,40 0,38 
1 220 07045730-025/2 Antonius 0,18 2,53 2,08 0,00 3,81 1,18 6,47 0,36 
1 253 07045728-025/1 Antonius 0,23 2,46 1,96 0,00 3,58 1,09 5,64 0,39 
1 254 07045728-025/2 Antonius 0,23 2,55 2,02 0,00 3,69 1,14 6,06 0,41 
1 255 07045734-008/1 Antonius 0,21 2,16 1,05 0,00 3,02 0,78 4,57 0,20 
1 256 07045734-008/2 Antonius 0,23 2,16 1,05 0,00 2,97 0,75 4,64 0,17 
1 291 07045731-008/1 Antonius 0,19 1,89 1,14 0,00 2,97 0,89 4,61 0,30 
1 292 07045731-008/2 Antonius 0,20 1,86 1,14 0,00 2,91 0,89 4,77 0,31 
2 3 07042193-27/1 Astardo 0,13 1,68 0,98 0,00 2,47 0,62 3,60 0,20 
2 4 07042193-27/2 Astardo 0,14 1,67 1,00 0,00 2,44 0,63 3,68 0,22 
2 49 07045735-009/1 Astardo 0,14 1,69 1,14 0,00 2,61 0,67 3,77 0,28 




Tab. 23: Fortsetzung 
   Peak Nr. 1 2 3 4 5 6 7 8 
SC ANr. Probe  Name ω5-Gliadine ω1,2-Gliadine 
2 73 07042195-027/1 Astardo 0,16 2,34 1,63 0,00 3,28 0,90 5,00 0,27 
2 74 07042195-027/2 Astardo 0,15 2,29 1,61 0,00 3,26 0,91 5,15 0,26 
2 107 07050153-009/1 Astardo 0,16 1,97 1,01 0,00 2,77 0,49 2,28 0,14 
2 108 07050153-009/2 Astardo 0,16 1,86 0,97 0,00 2,67 0,51 2,25 0,14 
2 147 07050152-009/1 Astardo 0,15 2,02 1,31 0,00 3,05 0,67 4,36 0,25 
2 148 07050152-009/2 Astardo 0,16 2,04 1,30 0,00 3,05 0,69 4,55 0,25 
2 187 07042196-027/1 Astardo 0,13 1,66 0,99 0,00 2,48 0,62 3,51 0,11 
2 188 07042196-027/2 Astardo 0,12 1,62 0,96 0,00 2,56 0,61 3,56 0,11 
2 193 07045730-002/1 Astardo 0,18 2,57 2,01 0,00 3,62 1,01 5,69 0,29 
2 194 07045730-002/2 Astardo 0,18 2,55 2,01 0,00 3,50 1,02 5,83 0,28 
2 223 07045728-002/1 Astardo 0,18 2,36 1,59 0,00 3,77 0,95 5,18 0,17 
2 224 07045728-002/2 Astardo 0,18 2,30 1,56 0,00 3,68 0,93 5,11 0,16 
2 257 07045734-009/1 Astardo 0,16 1,69 0,76 0,00 2,34 0,49 3,62 0,14 
2 258 07045734-009/2 Astardo 0,16 1,49 0,96 0,00 2,42 0,54 3,83 0,17 
2 293 07045731-009/1 Astardo 0,20 2,01 1,17 0,00 3,03 0,84 4,60 0,30 
2 294 07045731-009/2 Astardo 0,20 2,02 1,17 0,00 3,04 0,88 4,96 0,31 
3 11 07042193-34/1 Balaton 0,11 0,95 0,64 0,00 1,71 0,57 1,41 0,39 
3 12 07042193-34/2 Balaton 0,10 0,92 0,62 0,00 1,67 0,56 1,65 0,39 
3 81 07042195-034/1 Balaton 0,14 1,57 1,34 0,00 2,62 0,82 2,67 0,55 
3 82 07042195-034/2 Balaton 0,14 1,54 1,32 0,00 2,57 0,86 2,79 0,56 
3 165 07042196-034/1 Balaton 0,12 1,23 0,84 0,00 2,05 0,67 1,57 0,48 
3 166 07042196-034/2 Balaton 0,11 1,14 0,76 0,00 1,95 0,63 1,58 0,45 
3 201 07045730-009/1 Balaton 0,14 1,48 1,24 0,00 2,53 0,83 2,05 0,53 
3 202 07045730-009/2 Balaton 0,14 1,51 1,27 0,00 2,57 0,85 2,21 0,51 
3 233 07045728-009/1 Balaton 0,10 1,03 0,82 0,00 1,87 0,58 1,68 0,43 




Tab. 23: Fortsetzung 
   Peak Nr. 1 2 3 4 5 6 7 8 
SC ANr. Probe  Name ω5-Gliadine ω1,2-Gliadine 
4 25 07042193-46/1 Capo 0,09 1,65 0,61 0,00 2,21 0,45 2,37 0,33 
4 26 07042193-46/2 Capo 0,09 1,73 0,65 0,00 2,31 0,46 2,52 0,35 
4 65 07045735-026/1 Capo 0,12 2,26 1,03 0,00 2,97 0,53 2,85 0,42 
4 66 07045735-026/2 Capo 0,13 2,19 0,98 0,00 2,88 0,53 2,95 0,46 
4 131 07050153-026/1 Capo 0,13 2,91 0,88 0,00 2,97 0,53 3,09 0,53 
4 132 07050153-026/2 Capo 0,16 2,51 1,02 0,00 3,35 0,64 3,75 0,64 
4 183 07042196-046/1 Capo 0,12 2,24 0,75 0,00 2,84 0,46 2,86 0,38 
4 184 07042196-046/2 Capo 0,12 2,40 0,54 0,00 2,95 0,55 3,21 0,41 
4 215 07045730-021/1 Capo 0,15 3,37 1,85 0,00 3,97 0,88 4,90 0,59 
4 216 07045730-021/2 Capo 0,16 3,41 1,85 0,00 4,09 0,91 5,14 0,60 
4 249 07045728-021/1 Capo 0,16 2,88 1,44 0,00 3,50 0,75 4,00 0,57 
4 250 07045728-021/2 Capo 0,16 3,02 1,48 0,00 3,63 0,79 4,29 0,59 
4 277 07045734-026/1 Capo 0,11 1,90 0,62 0,00 2,35 0,45 2,54 0,44 
4 278 07045734-026/2 Capo 0,10 1,83 0,59 0,00 2,31 0,43 2,54 0,43 
4 317 07045731-026/1 Capo 0,14 2,16 0,77 0,15 2,87 0,61 3,14 0,43 
4 318 07045731-026/2 Capo 0,14 2,23 0,80 0,15 2,98 0,63 3,43 0,45 
5 67 07045735-029/1 Chevalier 0,16 1,60 0,56 0,00 2,25 0,52 0,82 0,13 
5 68 07045735-029/2 Chevalier 0,16 1,53 0,54 0,00 2,17 0,52 0,74 0,12 
5 135 07050153-029/1 Chevalier 0,17 1,60 0,45 0,00 2,20 0,35 0,65 0,12 
5 136 07050153-029/2 Chevalier 0,18 1,62 0,46 0,00 2,20 0,37 0,82 0,13 
5 281 07045734-029/1 Chevalier 0,17 1,37 0,36 0,00 1,89 0,41 0,71 0,13 
5 282 07045734-029/2 Chevalier 0,16 1,39 0,36 0,00 1,94 0,41 0,85 0,13 
5 321 07045731-029/1 Chevalier 0,16 1,37 0,45 0,00 2,15 0,55 0,72 0,84 
5 322 07045731-029/2 Chevalier 0,15 1,29 0,42 0,00 2,08 0,52 0,85 0,80 
6 171 07042196-041/1 Element 0,11 1,22 0,68 0,00 4,20 0,28 3,16 0,39 




Tab. 23: Fortsetzung 
   Peak Nr. 1 2 3 4 5 6 7 8 
SC ANr. Probe  Name ω5-Gliadine ω1,2-Gliadine 
7 53 07045735-013/1 ENG 583 74a 0,09 0,79 1,54 0,52 2,17 0,53 1,39 0,66 
7 54 07045735-013/2 ENG 583 74a 0,08 0,81 1,57 0,52 2,21 0,54 1,59 0,66 
7 151 07050152-013/1 ENG 583/74a 0,10 0,67 1,05 0,36 1,86 0,38 1,07 0,54 
7 152 07050152-013/2 ENG 583/74a 0,10 0,70 1,09 0,36 1,87 0,40 1,30 0,58 
7 261 07045734-013/1 ENG 583/74a 0,06 0,93 1,32 0,34 2,07 0,41 1,01 0,48 
7 262 07045734-013/2 ENG 583/74a 0,09 0,98 1,42 0,38 2,13 0,48 1,07 0,54 
7 297 07045731-013/1 ENG 583/74A 0,13 0,77 1,29 0,52 2,22 0,59 1,54 0,66 
7 298 07045731-013/2 ENG 583/74A 0,13 0,77 1,29 0,53 2,19 0,60 1,51 0,69 
8 19 07042193-43/1 Erla Kolben 0,14 1,26 3,08 0,57 3,44 0,96 0,90 0,98 
8 20 07042193-43/2 Erla Kolben 0,14 1,21 2,96 0,55 3,34 0,96 1,04 0,97 
8 35 07045735-024/1 Erla Kolben 0,10 1,11 2,96 0,59 3,18 0,74 0,66 0,82 
8 36 07045735-024/2 Erla Kolben 0,10 1,10 2,93 0,59 3,15 0,76 0,51 0,83 
8 89 07042195-043/1 Erla Kolben 0,17 1,71 1,33 4,32 4,64 0,87 0,96 1,12 
8 90 07042195-043/2 Erla Kolben 0,15 1,66 1,31 4,19 4,51 0,87 1,09 1,11 
8 127 07050153-024/1 Erla Kolben 0,18 1,67 0,90 3,35 4,08 0,84 0,92 1,33 
8 128 07050153-024/2 Erla Kolben 0,18 1,66 0,90 3,31 4,04 0,83 1,04 1,31 
8 173 07042196-043/1 Erla Kolben 0,10 1,03 0,56 1,81 2,60 0,64 0,54 0,68 
8 174 07042196-043/2 Erla Kolben 0,13 1,46 0,80 2,55 3,65 0,92 0,93 0,95 
8 209 07045730-018/1 Erla Kolben 0,11 1,33 3,91 0,00 3,80 1,07 0,87 0,96 
8 210 07045730-018/2 Erla Kolben 0,12 1,31 3,87 0,00 3,77 1,06 0,96 0,93 
8 243 07045728-018/1 Erla Kolben 0,16 1,43 1,05 3,48 3,80 1,01 0,86 1,00 
8 244 07045728-018/2 Erla Kolben 0,17 1,49 1,06 3,62 4,12 1,05 1,00 1,03 
8 273 07045734-024/1 Erla Kolben 0,17 1,47 2,58 0,53 3,40 0,99 0,84 1,25 
8 274 07045734-024/2 Erla Kolben 0,18 1,52 2,69 0,55 3,57 1,05 1,07 1,34 
8 313 07045731-024/1 Erla Kolben 0,17 1,35 2,87 0,58 3,63 0,98 0,80 0,84 




Tab. 23: Fortsetzung 
   
Peak Nr. 1 2 3 4 5 6 7 8 
SC ANr. Probe  Name ω5-Gliadine ω1,2-Gliadine 
9 27 07042193-47/1 Estevan 0,00 1,36 0,83 0,00 0,26 1,25 3,13 0,35 
9 28 07042193-47/2 Estevan 0,00 1,31 0,81 0,00 0,25 1,24 3,18 0,35 
9 95 07042195-047/1 Estevan 0,06 1,57 1,16 0,00 0,57 1,22 3,77 0,46 
9 96 07042195-047/2 Estevan 0,06 1,56 1,15 0,00 0,52 1,19 3,81 0,44 
9 179 07042196-047/1 Estevan 0,09 2,00 1,16 0,00 0,36 1,40 4,33 0,57 
9 180 07042196-047/2 Estevan 0,08 1,92 1,26 0,00 0,33 1,42 4,42 0,54 
9 217 07045730-022/1 Estevan 0,07 2,45 2,13 0,00 0,45 1,96 6,31 0,64 
9 218 07045730-022/2 Estevan 0,10 2,65 2,31 0,00 0,50 2,08 6,69 0,74 
9 251 07045728-022/1 Estevan 0,09 2,27 1,80 0,00 0,44 1,69 5,41 0,62 
9 252 07045728-022/2 Estevan 0,11 2,30 1,85 0,00 0,43 1,75 5,68 0,65 
10 121 07050153-019/1 JDS 2046 1,63 0,51 0,58 0,28 1,89 0,34 0,59 0,49 
10 122 07050153-019/2 JDS 2046 1,68 0,52 0,59 0,29 1,95 0,37 0,67 0,54 
11 33 07045735-023/1 Kerubino 0,13 1,34 0,70 0,00 1,89 0,52 3,11 0,39 
11 34 07045735-023/2 Kerubino 0,14 1,41 0,74 0,00 2,00 0,55 3,30 0,40 
11 125 07050153-023/1 Kerubino 0,12 1,28 0,51 0,00 1,79 0,38 3,05 0,38 
11 126 07050153-023/2 Kerubino 0,13 1,24 0,50 0,00 1,71 0,37 3,04 0,37 
11 271 07045734-023/1 Kerubino 0,16 1,44 0,61 0,00 1,99 0,56 3,50 0,41 
11 272 07045734-023/2 Kerubino 0,14 1,42 0,57 0,00 1,95 0,55 3,58 0,38 
11 311 07045731-023/1 Kerubino 0,13 1,19 0,51 0,00 1,80 0,50 3,11 0,30 
11 312 07045731-023/2 Kerubino 0,12 1,19 0,50 0,00 1,85 0,52 3,36 0,30 
12 43 07045735-004/2 Lahertis 0,08 0,07 0,02 0,00 3,74 4,54 4,97 0,82 
12 44 07045735-004/2 Lahertis 0,08 0,06 0,02 0,00 3,86 4,72 5,35 0,85 
12 101 07050153-004/1 Lahertis 0,06 0,08 0,04 0,00 3,11 1,89 4,83 0,63 
12 102 07050153-004/2 Lahertis 0,06 0,08 0,04 0,00 3,26 2,01 5,28 0,69 
12 141 07050152-004/1 Lahertis 0,08 0,09 0,03 0,00 3,38 3,98 4,26 0,68 
12 142 07050152-004/2 Lahertis 0,07 0,08 0,03 0,00 3,43 4,09 4,51 0,71 
12 287 07045731-004/1 Lahertis 0,10 0,14 0,15 0,00 3,87 4,36 4,76 0,81 




Tab. 23: Fortsetzung 
   Peak Nr. 1 2 3 4 5 6 7 8 
SC ANr. Probe  Name ω5-Gliadine ω1,2-Gliadine 
13 45 07045735-005/1 LEU50204 0,23 3,25 1,03 0,00 3,91 0,75 2,44 0,83 
13 46 07045735-005/2 LEU50204 0,24 3,45 1,09 0,00 4,12 0,81 2,76 0,87 
13 103 07050153-005/1 LEU 50204 0,21 2,66 0,60 0,00 3,05 0,37 1,43 0,70 
13 104 07050153-005/2 LEU 50204 0,21 2,70 0,62 0,00 3,17 0,38 1,58 0,70 
13 143 07050152-005/1 LEU 50204 0,16 2,09 0,60 0,00 2,69 0,35 13,5 0,58 
13 144 07050152-005/2 LEU 50204 0,16 2,09 0,54 0,00 2,68 0,35 14,7 0,58 
13 289 07045731-005/1 LEU 50204 0,23 2,58 0,70 0,00 3,33 0,55 1,87 0,69 
13 290 07045731-005/2 LEU 50204 0,25 2,65 0,74 0,00 3,33 0,58 2,10 0,79 
14 23 07042193-45/1 Ludwig 0,18 2,17 1,88 0,00 1,99 0,51 0,58 0,56 
14 24 07042193-45/2 Ludwig 0,18 2,21 1,93 0,00 2,04 0,53 0,77 0,61 
14 37 07045735-025/1 Ludwig 0,19 2,46 0,94 2,05 2,27 0,59 0,65 0,75 
14 38 07045735-025/2 Ludwig 0,20 2,60 1,00 2,10 2,39 0,62 0,78 0,79 
14 93 07042195-045/1 Ludwig 0,24 3,71 1,68 3,29 3,52 0,94 0,92 1,04 
14 94 07042195-045/2 Ludwig 0,22 3,44 1,55 3,07 3,31 0,89 1,04 1,02 
14 129 07050153-025/1 Ludwig 0,00 2,64 0,86 1,92 2,39 0,53 0,64 0,87 
14 130 07050153-025/2 Ludwig 0,00 2,56 0,84 1,88 2,34 0,52 0,74 0,86 
14 177 07042196-045/1 Ludwig 0,21 2,64 0,94 1,68 2,37 0,81 1,34 0,85 
14 178 07042196-045/2 Ludwig 0,20 2,68 0,95 1,71 2,41 0,83 1,50 0,87 
14 213 07045730-020/1 Ludwig 0,25 4,09 4,64 1,02 3,65 1,08 1,03 1,09 
14 214 07045730-020/2 Ludwig 0,24 4,08 4,58 1,01 3,61 1,06 1,16 1,07 
14 247 07045728-020/1 Ludwig 0,24 3,19 1,44 2,84 3,05 0,80 0,87 0,92 
14 248 07045728-020/2 Ludwig 0,27 3,30 1,47 2,92 3,17 0,81 1,07 0,97 
14 275 07045734-025/1 Ludwig 0,27 2,64 2,17 0,54 2,58 0,64 0,73 0,90 
14 276 07045734-025/2 Ludwig 0,21 2,36 1,92 0,46 2,10 0,44 0,87 0,83 
14 315 07045731-025/1 Ludwig 0,22 2,55 2,43 0,62 2,43 0,67 0,62 0,71 




Tab. 23: Fortsetzung 
   Peak Nr. 1 2 3 4 5 6 7 8 
SC ANr. Probe  Name ω5-Gliadine ω1,2-Gliadine 
15 1 07042193-26/1 Manhattan 0,13 1,10 0,35 0,00 1,89 0,42 1,05 0,17 
15 2 07042193-26/2 Manhattan 0,12 1,15 0,37 0,00 1,96 0,46 1,10 0,18 
15 51 07045735-012/1 Manhattan 0,13 1,21 0,36 0,00 2,11 0,44 1,17 0,26 
15 52 07045735-012/2 Manhattan 0,12 1,21 0,36 0,00 2,12 0,51 1,29 0,27 
15 71 07042195-026/1 Manhattan 0,15 1,96 0,77 0,00 3,01 0,77 1,63 0,33 
15 72 07042195-026/2 Manhattan 0,15 1,93 0,76 0,00 2,90 0,77 1,59 0,32 
15 109 07050153-012/1 Manhattan 0,13 1,12 0,27 0,00 1,92 0,31 0,95 0,26 
15 110 07050153-012/2 Manhattan 0,13 1,10 0,26 0,00 1,88 0,29 0,93 0,25 
15 149 07050152-012/1 Manhattan 0,11 0,73 0,20 0,00 2,10 1,36 1,21 0,28 
15 150 07050152-012/2 Manhattan 0,09 0,73 0,19 0,00 2,14 1,39 1,26 0,26 
15 189 07042196-026/1 Manhattan 0,10 1,24 0,33 0,00 2,17 0,50 1,09 0,22 
15 190 07042196-026/2 Manhattan 0,10 1,30 0,34 0,00 2,28 0,42 1,25 0,24 
15 191 07045730-001/1 Manhattan 0,15 2,07 0,86 0,00 3,26 0,83 1,77 0,32 
15 192 07045730-001/2 Manhattan 0,16 2,00 0,85 0,00 3,06 0,80 1,63 0,32 
15 221 07045728-001/1 Manhattan 0,17 1,70 0,72 0,00 2,89 0,69 1,62 0,30 
15 222 07045728-001/2 Manhattan 0,16 1,67 0,70 0,00 2,85 0,68 1,74 0,31 
15 259 07045734-012/1 Manhattan 0,12 1,03 0,24 0,00 1,85 0,46 1,15 0,26 
15 260 07045734-012/2 Manhattan 0,14 1,00 0,25 0,00 1,75 0,35 1,08 0,28 
15 295 07045731-012/1 Manhattan 0,17 1,52 0,48 0,00 2,55 0,69 1,46 0,27 
15 296 07045731-012/2 Manhattan 0,18 1,58 0,50 0,00 2,66 0,70 1,46 0,29 
16 137 07050153-030/1 MEGAS 0,15 1,65 0,49 0,00 2,47 0,53 1,57 0,38 
16 138 07050153-030/2 MEGAS 0,14 1,54 0,45 0,00 2,32 0,41 1,59 0,35 
17 133 07050153-027/1 Mulan 0,00 0,82 0,35 0,00 1,99 0,34 1,40 0,13 




Tab. 23: Fortsetzung 
   
Peak Nr. 1 2 3 4 5 6 7 8 
SC ANr. Probe  Name ω5-Gliadine ω1,2-Gliadine 
18 39 07045735-027/1 NORD 3366 0,10 0,84 0,46 0,00 2,03 0,53 1,57 0,10 
18 40 07045735-027/2 NORD 3366 0,11 0,85 0,45 0,00 2,06 0,53 1,57 0,10 
18 279 07045734-027/1 NORD 3366 0,06 0,98 0,36 0,00 1,95 0,38 1,67 0,65 
18 280 07045734-027/2 NORD 3366 0,06 0,95 0,36 0,00 1,95 0,54 1,68 0,64 
18 319 07045731-027/1 NORD 3366 0,11 0,88 0,48 0,00 2,33 0,66 1,80 0,75 
18 320 07045731-027/2 NORD 3366 0,11 0,88 0,47 0,00 2,30 0,66 1,97 0,73 
19 55 07045735-014/1 NORD 98073/10 0,20 1,71 0,72 2,19 2,28 0,59 0,47 0,67 
19 56 07045735-014/2 NORD 98073/10 0,20 1,69 0,71 2,14 2,29 0,61 0,44 0,85 
19 113 07050153-014/1 
NORD 98073/10 
(JENGA) 0,16 1,26 0,44 1,08 1,81 0,32 0,45 0,62 
19 114 07050153-014/2 
NORD 98073/10 
(JENGA) 0,15 1,35 0,45 1,15 1,85 0,32 0,44 0,63 
19 153 07050152-014/1 NORD 98073/10 0,20 1,41 0,48 1,69 2,00 0,40 0,55 0,73 
19 154 07050152-014/2 NORD 98073/10 0,20 1,42 0,49 1,73 2,01 0,45 0,75 0,75 
19 263 07045734-014/1 NORD 98073/10 0,18 1,26 0,44 1,53 1,75 0,41 0,52 0,77 
19 264 07045734-014/2 NORD 98073/10 0,19 1,29 0,46 1,56 1,78 0,46 0,68 0,82 
19 299 07045731-014/1 NORD 98073/10 0,26 1,57 2,05 0,71 2,38 0,76 0,80 0,84 
19 300 07045731-014/2 NORD 98073/10 0,27 1,55 2,05 0,72 2,36 0,75 0,92 0,83 
20 111 07050153-013/1 Papageno 0,10 0,92 1,56 0,55 2,30 0,42 1,33 0,61 
20 112 07050153-013/2 Papageno 0,11 1,01 1,70 0,64 2,49 0,47 1,62 0,68 
21 41 07045735-002/1 PBIS02/1026 0,00 2,32 0,61 0,00 2,65 0,52 0,81 0,68 
21 42 07045735-002/2 PBIS02/1026 0,00 2,42 0,64 0,00 2,73 0,57 0,99 0,70 
21 99 07050153-002/1 PIBS 02/1026 0,11 1,74 0,33 0,00 1,97 0,23 0,48 0,50 
21 100 07050153-002/2 PIBS 02/1026 0,12 1,77 0,38 0,00 2,02 0,25 0,65 0,53 
21 139 07050152-002/1 PBIS 02/1026 0,13 1,06 0,90 0,00 1,96 0,22 0,55 0,52 
21 140 07050152-002/2 PBIS 02/1026 0,11 1,06 0,86 0,00 1,93 0,24 0,71 0,47 
21 285 07045731-002/1 PBIS 02/1026 0,17 2,13 0,61 0,00 2,57 0,52 0,88 0,69 




Tab. 23: Fortsetzung 
   
Peak Nr. 1 2 3 4 5 6 7 8 
SC ANr. Probe  Name ω5-Gliadine ω1,2-Gliadine 
22 5 07042193-28/1 Philipp 0,13 1,49 0,75 0,00 2,09 0,56 2,10 0,38 
22 6 07042193-28/2 Philipp 0,14 1,52 0,78 0,00 2,13 0,57 2,21 0,38 
22 75 07042195-028/1 Philipp 0,16 2,28 1,38 0,00 2,98 0,83 3,09 0,50 
22 76 07042195-028/2 Philipp 0,17 2,42 1,47 0,00 3,10 0,89 3,39 0,54 
22 195 07045730-003/1 Philipp 0,17 2,51 1,51 0,00 3,40 0,92 3,37 0,50 
22 196 07045730-003/2 Philipp 0,16 2,50 1,52 0,00 3,40 0,93 3,55 0,50 
22 225 07045728-003/1 Philipp 0,16 1,93 1,17 0,00 2,61 0,65 2,43 0,46 
22 226 07045728-003/2 Philipp 0,16 1,90 1,16 0,00 2,57 0,66 2,56 0,48 
23 241 07045728-017/1 Saturnus 0,09 1,86 1,23 0,00 0,32 1,53 5,37 0,48 
23 242 07045728-017/2 Saturnus 0,09 1,90 1,26 0,00 0,32 1,59 5,71 0,50 
24 269 07045734-019/1 SDS 2046 0,19 1,54 0,48 0,80 1,79 0,37 1,25 0,50 
24 270 07045734-019/2 SDS 2046 0,19 1,52 0,46 0,77 1,80 0,35 1,46 0,52 
24 307 07045731-019/1 SDS 2046 0,17 1,46 1,08 0,33 1,84 0,51 1,15 0,41 
24 308 07045731-019/2 SDS 2046 0,15 1,42 1,06 0,25 1,82 0,52 1,30 0,43 
25 31 07045735-020/1 SE 322/04WW 0,09 1,28 0,63 0,00 2,16 0,51 2,49 0,00 
25 32 07045735-020/2 SE 322/04WW 0,10 1,22 0,61 0,00 2,10 0,49 2,51 0,00 
25 123 07050153-020/1 SE 322/04 WW 0,13 1,82 0,77 0,00 2,86 0,60 3,41 0,87 
25 124 07050153-020/2 SE 322/04 WW 0,12 1,57 0,67 0,00 2,52 0,51 3,00 0,74 
25 309 07045731-020/1 SE 322/04 WW 0,12 1,28 0,49 0,00 2,19 0,40 2,33 0,61 
25 310 07045731-020/2 SE 322/04 WW 0,13 1,37 0,54 0,00 2,26 0,55 2,70 0,66 
26 17 07042193-41/1 SE 403/03 0,09 0,73 0,47 0,00 3,05 0,00 2,47 0,29 
26 18 07042193-41/2 SE 403/03 0,08 0,73 0,46 0,00 3,09 0,00 2,68 0,29 
26 87 07042195-041/1 SE 403/03 0,15 1,27 1,02 0,00 4,43 0,24 3,60 0,39 
26 88 07042195-041/2 SE 403/03 0,17 1,29 1,04 0,00 4,53 0,26 3,76 0,41 
26 207 07045730-016/1 SE 403/03 0,00 1,23 0,95 0,00 3,99 0,27 3,10 0,35 
26 208 07045730-016/2 SE 403/03 0,00 1,28 0,99 0,00 4,11 0,30 3,43 0,38 
26 239 07045728-016/1 SE 403/03 0,08 0,82 0,60 0,00 3,04 0,15 2,43 0,30 




Tab. 23: Fortsetzung 
   Peak Nr. 1 2 3 4 5 6 7 8 
SC ANr. Probe  Name ω5-Gliadine ω1,2-Gliadine 
27 69 07045735-030/1 STRU 001586.1 0,12 1,44 0,51 0,00 2,22 0,42 1,55 0,26 
27 70 07045735-030/2 STRU 001586.1 0,08 1,44 0,52 0,00 2,24 0,43 1,56 0,27 
27 283 07045734-030/1 STRV 001586.1 0,15 1,33 0,36 0,00 1,87 0,48 1,28 0,25 
27 284 07045734-030/2 STRV 001586.1 0,14 1,35 0,36 0,00 1,92 0,48 1,49 0,23 
27 323 07045731-030/1 STRU 001586.1 0,11 1,21 0,41 0,00 1,96 0,52 1,28 0,23 
27 324 07045731-030/2 STRU 001586.1 0,11 1,24 0,43 0,00 1,94 0,52 1,49 0,23 
28 85 07042195-036/1 SZD 2006 0,17 2,03 1,67 0,00 2,77 0,94 2,41 0,39 
28 86 07042195-036/2 SZD 2006 0,17 1,99 1,63 0,00 2,90 0,92 2,39 0,38 
28 169 07042196-036/1 SZD 2006 0,18 2,00 1,23 0,00 2,59 0,87 1,72 0,37 
28 170 07042196-036/2 SZD 2006 0,18 2,02 1,26 0,00 2,60 0,87 2,00 0,38 
28 205 07045730-011/1 SZD 2006 0,15 1,84 1,52 0,00 2,61 0,88 1,88 0,33 
28 206 07045730-011/2 SZD 2006 0,16 1,88 1,56 0,00 2,68 0,94 2,17 0,34 
28 237 07045728-011/1 SZD 2006 0,23 2,17 1,46 0,00 2,94 0,96 2,60 0,41 
28 238 07045728-011/2 SZD 2006 0,23 2,15 1,44 0,00 3,11 0,97 2,70 0,40 
29 57 07045735-015/1 SZD 68/97-6 0,14 1,78 0,84 0,00 2,35 0,61 0,56 0,48 
29 58 07045735-015/2 SZD 68/97-6 0,15 1,86 0,87 0,00 2,42 0,64 0,72 0,49 
29 115 07050153-015/1 SZD 68/97-6 0,16 1,76 0,61 0,00 2,17 0,38 0,48 0,41 
29 116 07050153-015/2 SZD 68/97-6 0,16 1,76 0,62 0,00 2,18 0,38 0,41 0,42 
29 155 07050152-015/1 SZD 68/97-6 0,13 1,42 0,52 0,00 1,91 0,42 0,70 0,37 
29 156 07050152-015/2 SZD 68/97-6 0,15 1,47 0,56 0,00 1,93 0,45 0,83 0,38 
29 301 07045731-015/1 SZD 68/97-6 0,20 1,98 0,94 0,00 2,66 0,82 0,88 0,52 
29 302 07045731-015/2 SZD 68/97-6 0,18 1,90 0,90 0,00 2,56 0,78 0,95 0,47 
30 91 07042195-044/1 SZD 7912 A 0,12 1,38 1,01 0,00 2,60 0,76 1,86 0,46 
30 92 07042195-044/2 SZD 7912 A 0,10 1,22 0,90 0,00 2,25 0,68 1,73 0,40 
30 175 07042196-044/1 SZD 7912 A 0,13 1,41 0,82 0,00 2,45 0,76 1,61 0,48 




Tab. 23: Fortsetzung 
   Peak Nr. 1 2 3 4 5 6 7 8 
SC ANr. Probe  Name ω5-Gliadine ω1,2-Gliadine 
30 211 07045730-019/1 SZD 7912 A 0,14 1,67 1,27 0,00 2,79 0,98 2,00 0,49 
30 212 07045730-019/2 SZD 7912 A 0,14 1,68 1,28 0,00 2,79 1,00 2,17 0,50 
30 245 07045728-019/1 SZD 7912 A 0,13 1,31 0,95 0,00 2,33 0,73 2,07 0,43 
30 246 07045728-019/2 SZD 7912 A 0,13 1,28 0,90 0,00 2,26 0,72 2,14 0,42 
31 59 07045735-016/1 SZD 7913 0,11 1,32 0,83 0,00 2,22 0,67 1,97 0,38 
31 60 07045735-016/2 SZD 7913 0,15 1,40 0,84 0,00 2,49 0,70 2,11 0,41 
31 117 07050153-016/1 SZD 7913 0,12 1,38 0,65 0,00 2,30 0,55 1,57 0,36 
31 118 07050153-016/2 SZD 7913 0,13 1,46 0,67 0,00 2,37 0,56 1,75 0,38 
31 157 07050152-016/1 SZD 7913 0,12 1,39 0,77 0,00 2,44 0,65 1,88 0,37 
31 158 07050152-016/2 SZD 7913 0,13 1,35 0,73 0,00 2,37 0,61 1,90 0,36 
31 265 07045734-016/1 SZD 7913 0,13 1,30 0,54 0,00 1,96 0,57 1,42 0,31 
31 266 07045734-016/2 SZD 7913 0,13 1,30 0,54 0,00 1,97 0,55 1,55 0,31 
31 303 07045731-016/1 SZD 7913 0,11 1,12 0,49 0,00 1,90 0,50 1,38 0,24 
31 304 07045731-016/2 SZD 7913 0,11 1,12 0,50 0,00 1,88 0,53 1,50 0,25 
32 61 07045735-017/1 SZD 7916A 0,16 1,54 0,77 0,00 2,45 0,63 0,63 0,40 
32 62 07045735-017/2 SZD 7916A 0,16 1,48 0,74 0,00 2,38 0,65 0,88 0,42 
32 119 07050153-017/1 SZD 7916A 0,18 1,57 0,57 0,00 2,57 0,47 0,36 0,48 
32 120 07050153-017/2 SZD 7916A 0,17 1,60 0,59 0,00 2,48 0,61 0,40 0,52 
32 159 07050152-017/1 SZD 7916A 0,16 1,71 0,89 0,00 2,71 0,71 2,15 0,41 
32 160 07050152-017/2 SZD 7916A 0,15 1,72 0,95 0,00 2,75 0,73 2,33 0,40 
32 267 07045734-017/1 SZD 7916A 0,18 1,61 0,53 0,00 2,40 0,59 0,68 0,42 
32 268 07045734-017/2 SZD 7916A 0,16 1,51 0,50 0,00 2,28 0,60 0,76 0,40 
32 305 07045731-017/1 SZD 7916A 0,13 1,18 0,53 0,00 2,07 0,58 0,56 0,34 




Tab. 23: Fortsetzung 
   Peak Nr. 1 2 3 4 5 6 7 8 
SC ANr. Probe  Name ω5-Gliadine ω1,2-Gliadine 
33 77 07042195-031/1 SZD 9369 0,15 1,91 1,04 0,00 2,79 0,70 2,54 0,00 
33 78 07042195-031/2 SZD 9369 0,14 1,82 0,99 0,00 2,71 0,68 2,54 0,00 
33 185 07042196-031/1 SZD 9369 0,13 1,56 0,55 0,00 2,15 0,38 1,65 0,10 
33 186 07042196-031/2 SZD 9369 0,13 1,53 0,55 0,00 2,11 0,37 1,71 0,10 
33 227 07045728-006/1 SZD 9369 0,14 1,35 0,68 0,00 2,09 0,53 1,89 0,10 
33 228 07045728-006/2 SZD 9369 0,14 1,31 0,62 0,00 2,05 0,50 1,97 0,16 
34 13 07042193-35/1 SZD9547 0,11 1,95 0,59 0,00 2,50 0,55 0,63 0,34 
34 14 07042193-35/2 SZD9547 0,12 1,95 0,59 0,00 2,52 0,59 0,90 0,35 
34 83 07042195-035/1 SZD 9547 0,17 3,32 1,37 0,00 3,61 0,77 0,92 0,50 
34 84 07042195-035/2 SZD 9547 0,18 3,51 1,45 0,00 3,76 0,83 1,10 0,54 
34 167 07042196-035/1 SZD 9547 0,16 2,54 0,64 0,00 2,95 0,54 0,68 0,43 
34 168 07042196-035/2 SZD 9547 0,16 2,70 0,67 0,00 3,14 0,55 0,85 0,45 
34 203 07045730-010/1 SZD 9547 0,15 3,21 1,48 0,00 3,71 0,80 0,86 0,43 
34 204 07045730-010/2 SZD 9547 0,15 3,15 1,47 0,00 3,71 0,83 1,01 0,44 
34 235 07045728-010/1 SZD 9547 0,17 2,53 0,91 0,00 3,34 0,51 0,66 0,44 
34 236 07045728-010/2 SZD 9547 0,19 2,66 0,98 0,00 3,38 0,55 0,86 0,47 
35 9 07042193-33/1 SZD9563 0,13 1,63 0,60 0,00 2,42 0,58 1,66 0,39 
35 10 07042193-33/2 SZD9563 0,13 1,68 0,62 0,00 2,48 0,61 1,77 0,40 
35 79 07042195-033/1 SZD 9563 0,14 2,60 1,17 0,00 3,54 0,85 2,60 0,56 
35 80 07042195-033/2 SZD 9563 0,13 2,39 1,08 0,00 3,32 0,80 2,57 0,53 
35 163 07042196-033/1 SZD 9563 0,13 1,89 0,64 0,00 2,56 0,51 1,66 0,36 
35 164 07042196-033/2 SZD 9563 0,14 2,01 0,68 0,00 2,72 0,57 1,98 0,40 
35 199 07045730-008/1 SZD 9563 0,14 2,74 1,27 0,00 3,63 0,92 2,67 0,56 
35 200 07045730-008/2 SZD 9563 0,13 2,55 1,16 0,00 3,40 0,84 2,62 0,50 
35 231 07045728-008/1 SZD 9563 0,14 2,02 0,94 0,00 2,83 0,66 2,06 0,52 




Tab. 23: Fortsetzung 
   Peak Nr. 1 2 3 4 5 6 7 8 
SC ANr. Probe  Name ω5-Gliadine ω1,2-Gliadine 
36 7 07042193-32/1 SZD9566 0,14 1,34 0,65 0,00 2,06 0,52 1,64 0,15 
36 8 07042193-32/2 SZD9566 0,13 1,33 0,66 0,00 2,08 0,57 1,90 0,14 
36 161 07042196-032/1 SZD 9566 0,14 1,72 0,66 0,00 2,53 0,51 1,80 0,11 
36 162 07042196-032/2 SZD 9566 0,16 1,73 0,68 0,00 2,56 0,54 1,90 0,11 
36 197 07045730-007/1 SZD 9566 0,15 2,07 1,30 0,00 3,12 0,89 2,46 0,15 
36 198 07045730-007/2 SZD 9566 0,16 2,08 1,31 0,00 3,12 0,95 2,57 0,10 
36 229 07045728-007/1 SZD 9566 0,16 1,60 0,85 0,00 2,44 0,59 1,96 0,16 
36 230 07045728-007/2 SZD 9566 0,17 1,67 0,91 0,00 2,54 0,64 2,17 0,10 
37 15 07042193-36/1 SZD2006 0,17 1,62 1,05 0,00 2,16 0,73 1,06 0,33 
37 16 07042193-36/2 SZD2006 0,16 1,55 1,01 0,00 2,09 0,79 1,26 0,33 
38 21 07042193-44/1 SZD7912A 0,00 0,97 0,56 0,00 1,67 0,48 1,22 0,31 
38 22 07042193-44/2 SZD7912A 0,00 0,93 0,54 0,00 1,64 0,49 1,30 0,29 
39 63 07045735-019/1 UDS 2046 0,16 1,39 0,48 0,68 1,83 0,33 0,99 0,38 




Tab. 24:  Gehalte der Mehle an den einzelnen Gliadinfraktionen [mg Protein/g Mehl]: α- und γ-Gliadine 
 SC = Sorten Code, ANr. = Analysen-Nr. 
 
   Peak Nr. 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 
SC ANr. Probe  Name α- Gliadine γ - Gliadine 
1 29 07042193-50/1 Antonius 2,22 3,03 0,00 1,15 0,99 4,01 2,91 6,53 9,22 12,5 6,56 4,24 5,01 2,20 
1 30 07042193-50/2 Antonius 2,19 2,99 0,00 1,13 0,98 3,93 2,92 6,36 8,97 12,1 6,23 4,17 4,89 2,17 
1 47 07045735-008/1 Antonius 2,58 3,39 0,00 1,24 1,12 4,48 3,28 6,81 9,46 12,5 5,88 4,12 5,24 2,28 
1 48 07045735-008/2 Antonius 2,53 3,32 0,00 1,25 1,11 4,42 3,21 6,77 9,39 12,4 6,33 4,03 5,17 2,26 
1 97 07042195-050/1 Antonius 2,24 3,05 0,00 1,20 0,92 3,78 3,43 6,19 8,43 10,3 4,62 3,42 4,16 1,83 
1 98 07042195-050/2 Antonius 2,71 3,61 0,00 1,46 1,10 4,45 3,88 7,18 9,78 12,0 5,52 3,99 4,90 2,13 
1 105 07050153-008/1 Antonius 2,63 3,14 0,00 1,08 1,12 5,01 1,77 6,59 8,56 13,1 7,28 4,27 4,69 2,23 
1 106 07050153-008/2 Antonius 2,64 3,14 0,00 1,11 1,12 5,00 1,83 6,53 8,68 12,7 7,25 4,23 4,65 2,22 
1 145 07050152-008/1 Antonius 2,60 3,36 0,00 1,15 1,15 5,16 2,24 6,66 9,52 12,9 7,50 4,69 5,36 2,58 
1 146 07050152-008/2 Antonius 2,55 3,29 0,00 1,13 1,14 5,06 2,21 6,61 9,39 13,0 7,32 4,70 5,29 2,56 
1 181 07042196-050/1 Antonius 2,31 2,84 0,00 1,04 0,96 4,42 1,67 6,26 8,33 12,9 6,34 3,94 4,16 1,96 
1 182 07042196-050/2 Antonius 2,34 2,85 0,00 1,04 0,94 4,38 1,79 6,25 8,51 12,5 6,37 3,96 4,16 1,96 
1 219 07045730-025/1 Antonius 3,43 4,71 0,00 1,33 0,68 6,98 5,17 9,05 12,3 15,1 7,09 5,01 6,21 2,85 
1 220 07045730-025/2 Antonius 3,38 4,64 0,00 1,31 0,65 6,93 5,13 8,96 12,5 14,8 6,67 4,96 6,19 2,78 
1 253 07045728-025/1 Antonius 3,31 4,30 0,00 1,93 1,46 5,68 4,33 8,37 11,8 14,6 7,96 4,94 6,68 2,98 
1 254 07045728-025/2 Antonius 3,41 4,47 0,00 2,01 1,55 5,73 4,74 8,78 12,3 14,7 8,16 4,81 6,19 3,05 
1 255 07045734-008/1 Antonius 3,24 4,34 0,00 1,56 1,41 4,75 5,11 7,85 11,1 14,2 6,83 4,38 5,22 2,63 
1 256 07045734-008/2 Antonius 3,16 4,31 0,00 1,52 1,40 4,67 5,12 7,73 10,8 13,9 6,53 4,32 5,09 2,60 
1 291 07045731-008/1 Antonius 2,74 3,64 0,00 1,37 1,32 4,31 4,02 7,24 10,6 14,0 6,45 4,67 4,82 2,87 
1 292 07045731-008/2 Antonius 2,70 3,60 0,00 1,37 1,28 4,28 4,02 7,07 10,5 13,7 6,49 4,44 4,68 2,79 
2 3 07042193-27/1 Astardo 2,21 2,97 0,00 1,06 0,95 3,97 2,77 6,52 9,31 11,9 7,10 4,24 5,08 2,09 
2 4 07042193-27/2 Astardo 2,24 3,05 0,00 1,11 0,96 3,96 3,09 6,53 9,43 11,8 7,00 4,19 5,06 2,09 
2 49 07045735-009/1 Astardo 2,45 3,24 0,00 1,16 1,02 4,24 3,35 6,57 9,06 11,8 5,34 3,95 4,82 2,10 




Tab. 24: Fortsetzung 
   Peak Nr. 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 
SC ANr. Probe  Name α- Gliadine γ - Gliadine 
2 73 07042195-027/1 Astardo 2,94 3,73 0,00 1,48 1,15 4,93 3,29 7,82 10,7 13,5 6,29 4,50 5,26 2,25 
2 74 07042195-027/2 Astardo 2,91 3,75 0,00 1,50 1,13 4,94 3,47 7,87 10,8 13,4 6,19 4,48 5,27 2,25 
2 107 07050153-009/1 Astardo 2,74 3,20 0,00 1,18 1,08 5,07 2,06 6,74 9,11 13,0 7,17 4,38 4,63 2,22 
2 108 07050153-009/2 Astardo 2,66 3,09 0,00 1,13 1,04 4,92 1,84 6,44 8,52 12,4 6,95 4,19 4,46 2,16 
2 147 07050152-009/1 Astardo 2,76 3,54 0,00 1,30 1,16 5,23 2,65 7,19 10,0 13,5 6,91 4,71 5,23 2,48 
2 148 07050152-009/2 Astardo 2,80 3,55 0,00 1,31 1,15 5,16 2,81 7,25 10,2 13,3 6,96 4,74 5,29 2,50 
2 187 07042196-027/1 Astardo 2,24 2,90 0,00 1,20 0,94 3,97 2,51 6,10 8,54 12,0 6,05 3,89 3,99 1,86 
2 188 07042196-027/2 Astardo 2,21 2,84 0,00 1,13 0,92 3,91 2,45 6,10 8,54 12,0 5,94 3,84 3,97 1,86 
2 193 07045730-002/1 Astardo 3,19 3,70 0,00 1,52 1,15 5,53 2,23 8,02 10,5 13,8 6,35 4,57 4,77 2,26 
2 194 07045730-002/2 Astardo 3,20 3,67 0,00 1,50 1,15 5,60 2,23 8,12 10,9 13,5 6,27 4,57 5,27 2,26 
2 223 07045728-002/1 Astardo 2,49 3,94 0,00 1,78 1,32 5,51 3,98 8,26 11,4 14,2 7,61 4,75 5,32 3,17 
2 224 07045728-002/2 Astardo 3,15 3,86 0,00 1,78 1,30 5,38 3,95 8,17 11,3 13,9 7,11 4,63 5,24 3,13 
2 257 07045734-009/1 Astardo 2,47 3,41 0,00 1,23 1,03 3,78 4,29 6,42 9,03 11,6 4,81 3,45 3,92 1,89 
2 258 07045734-009/2 Astardo 2,54 3,49 0,00 1,13 1,05 3,80 4,33 6,40 8,97 11,6 4,30 3,45 3,78 1,92 
2 293 07045731-009/1 Astardo 2,75 3,53 0,00 1,31 1,27 4,37 3,81 7,27 10,3 14,2 6,27 4,41 4,52 2,70 
2 294 07045731-009/2 Astardo 2,85 3,75 0,00 1,41 1,33 4,47 4,38 7,50 10,8 14,2 6,17 4,60 4,61 2,75 
3 11 07042193-34/1 Balaton 0,81 1,53 0,88 4,17 1,20 5,05 4,00 6,05 8,97 10,8 6,04 3,54 3,87 1,53 
3 12 07042193-34/2 Balaton 0,79 1,51 0,85 4,08 1,16 4,91 4,00 5,92 8,76 10,6 5,68 3,46 3,75 1,48 
3 81 07042195-034/1 Balaton 1,15 1,64 1,18 5,52 1,49 7,02 3,74 7,60 10,3 12,0 5,81 3,56 3,75 1,61 
3 82 07042195-034/2 Balaton 1,18 1,69 1,16 5,47 1,50 6,82 3,88 7,51 10,3 11,8 5,85 3,53 3,77 1,61 
3 165 07042196-034/1 Balaton 0,94 1,56 1,00 4,60 1,35 5,72 3,76 6,38 9,15 11,4 5,39 3,45 3,73 1,41 
3 166 07042196-034/2 Balaton 0,89 1,42 0,92 4,31 1,24 5,39 3,45 5,90 8,60 10,6 5,32 3,24 3,52 1,32 
3 201 07045730-009/1 Balaton 1,05 1,55 1,11 5,09 1,47 6,31 3,54 6,88 9,27 11,8 5,33 3,74 4,31 1,68 
3 202 07045730-009/2 Balaton 1,07 1,54 1,10 5,14 1,47 6,40 3,46 6,99 9,73 11,6 5,53 3,69 4,36 1,69 
3 233 07045728-009/1 Balaton 0,79 1,18 0,85 4,01 1,14 5,24 2,89 5,32 7,54 10,4 5,58 3,16 3,59 1,29 




Tab. 24: Fortsetzung 
   Peak Nr. 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 
SC ANr. Probe  Name α- Gliadine γ - Gliadine 
4 25 07042193-46/1 Capo 0,60 1,36 0,00 4,79 0,95 4,33 3,28 4,71 7,36 10,3 10,4 3,64 3,56 1,81 
4 26 07042193-46/2 Capo 0,64 1,42 0,00 5,03 0,99 4,53 3,45 4,87 7,54 10,7 10,7 3,74 3,67 1,82 
4 65 07045735-026/1 Capo 0,00 2,32 0,00 5,96 1,08 5,72 3,34 5,40 7,66 12,5 7,28 4,32 4,45 2,24 
4 66 07045735-026/2 Capo 0,00 2,37 0,00 5,87 1,08 5,60 3,40 5,32 7,67 12,2 7,24 4,25 4,39 2,23 
4 131 07050153-026/1 Capo 0,00 2,60 0,00 6,48 1,14 5,86 3,92 5,68 7,58 12,1 5,66 3,73 4,17 1,95 
4 132 07050153-026/2 Capo 0,00 3,08 0,00 7,34 1,36 6,57 4,65 6,55 8,87 13,4 6,12 4,29 4,77 2,22 
4 183 07042196-046/1 Capo 0,00 2,15 0,00 5,46 0,98 5,20 2,71 5,14 7,60 7,6 5,73 3,44 3,71 1,57 
4 184 07042196-046/2 Capo 0,00 2,32 0,00 5,81 1,04 5,41 3,07 5,49 7,70 7,7 6,18 3,74 4,02 1,68 
4 215 07045730-021/1 Capo 1,21 2,45 0,00 7,82 1,43 6,63 5,84 7,48 10,8 13,9 6,08 4,62 5,35 2,49 
4 216 07045730-021/2 Capo 1,25 2,53 0,00 7,91 1,45 6,70 6,07 7,55 10,7 14,4 6,22 4,66 5,40 2,53 
4 249 07045728-021/1 Capo 0,00 3,12 0,00 7,09 1,33 6,46 5,04 6,84 9,67 13,6 7,10 4,38 4,66 2,24 
4 250 07045728-021/2 Capo 0,00 3,22 0,00 7,34 1,39 6,61 5,19 6,89 9,85 14,1 7,63 4,49 5,52 2,37 
4 277 07045734-026/1 Capo 0,87 1,53 0,00 5,55 1,09 4,62 4,54 5,31 7,94 11,7 5,49 3,61 3,66 2,27 
4 278 07045734-026/2 Capo 0,82 1,45 0,00 5,40 1,04 4,48 4,22 5,11 7,64 11,2 5,25 3,49 3,51 2,19 
4 317 07045731-026/1 Capo 0,00 2,38 0,00 5,72 1,18 4,96 4,09 5,60 8,58 12,5 5,93 3,91 4,23 1,92 
4 318 07045731-026/2 Capo 0,00 2,49 0,00 5,94 1,19 5,12 4,36 5,84 8,76 13,1 6,26 4,17 4,42 2,00 
5 67 07045735-029/1 Chevalier 2,46 3,23 0,00 1,56 0,92 5,31 3,73 4,39 5,91 10,8 6,26 4,22 4,56 1,78 
5 68 07045735-029/2 Chevalier 2,38 3,12 0,00 1,53 0,89 4,95 3,82 4,26 5,72 10,5 6,20 4,02 4,45 1,74 
5 135 07050153-029/1 Chevalier 0,75 1,94 3,39 1,76 1,04 5,21 4,81 4,80 6,23 11,3 5,87 4,22 4,41 1,74 
5 136 07050153-029/2 Chevalier 0,76 1,94 3,43 1,75 1,05 5,17 4,75 4,78 6,21 11,1 5,94 4,15 4,35 1,73 
5 281 07045734-029/1 Chevalier 0,69 1,72 2,92 1,52 0,91 4,21 4,65 4,36 5,80 10,6 4,66 3,41 3,27 1,90 
5 282 07045734-029/2 Chevalier 0,71 1,73 2,99 1,61 0,99 4,22 4,91 4,51 5,75 11,0 4,69 3,48 3,28 1,93 
5 321 07045731-029/1 Chevalier 1,88 3,25 0,00 1,61 1,07 4,61 4,97 4,81 6,67 12,0 5,69 4,13 4,49 1,73 
5 322 07045731-029/2 Chevalier 1,80 3,09 0,00 1,52 1,02 4,39 4,72 4,72 6,01 11,8 5,33 4,01 4,31 1,65 
6 171 07042196-041/1 Element 0,60 1,92 1,15 6,40 1,87 7,78 3,97 7,37 10,5 12,4 9,26 4,64 5,48 2,11 




Tab. 24: Fortsetzung 
   Peak Nr. 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 
SC ANr. Probe  Name α- Gliadine γ - Gliadine 
7 53 07045735-013/1 ENG 583 74a 0,81 1,14 0,00 6,80 1,04 6,25 3,04 4,93 7,32 11,4 5,21 1,74 3,81 3,45 
7 54 07045735-013/2 ENG 583 74a 0,81 1,14 0,00 6,93 1,06 6,40 3,06 5,00 7,46 11,9 5,52 2,02 3,63 3,53 
7 151 07050152-013/1 ENG 583/74a 0,69 0,98 0,00 5,69 0,87 5,38 2,63 4,22 6,63 11,5 5,05 2,14 3,08 2,99 
7 152 07050152-013/2 ENG 583/74a 0,74 1,02 0,00 5,96 0,89 5,62 2,74 4,44 6,94 11,7 5,43 2,13 3,21 3,15 
7 261 07045734-013/1 ENG 583/74a 0,34 1,23 0,00 5,81 1,07 5,55 2,40 4,24 6,73 11,3 5,00 2,06 3,12 3,41 
7 262 07045734-013/2 ENG 583/74a 0,38 1,33 0,00 5,95 1,10 5,69 2,59 4,36 7,15 11,5 5,63 2,11 3,28 3,63 
7 297 07045731-013/1 ENG 583/74A 0,98 1,19 0,00 6,39 1,18 5,92 3,18 5,17 8,19 13,2 5,30 2,78 3,93 3,44 
7 298 07045731-013/2 ENG 583/74A 1,02 1,18 0,00 6,40 1,19 5,93 3,28 5,23 8,29 13,1 5,07 2,60 3,91 3,39 
8 19 07042193-43/1 Erla Kolben 1,13 0,58 0,00 7,14 1,89 6,97 4,10 6,12 7,50 11,4 8,94 0,89 3,27 5,03 
8 20 07042193-43/2 Erla Kolben 1,13 0,57 0,00 7,01 1,87 6,83 3,97 5,96 8,22 11,1 8,63 0,86 3,20 4,95 
8 35 07045735-024/1 Erla Kolben 0,80 0,00 0,00 7,19 1,71 6,78 3,23 5,37 6,76 10,7 6,52 2,19 3,16 4,77 
8 36 07045735-024/2 Erla Kolben 0,83 0,00 0,00 7,16 1,69 6,74 3,26 5,31 5,90 10,4 6,41 2,16 3,10 4,75 
8 89 07042195-043/1 Erla Kolben 1,05 0,63 0,00 8,55 1,90 8,20 4,20 6,91 9,21 12,3 7,69 0,69 3,20 4,96 
8 90 07042195-043/2 Erla Kolben 1,14 0,63 0,00 8,37 1,90 8,02 4,13 6,85 8,98 12,0 7,53 0,71 3,14 4,86 
8 127 07050153-024/1 Erla Kolben 0,84 0,58 0,00 8,09 1,99 7,99 3,78 6,23 7,97 12,0 6,97 2,37 3,26 5,40 
8 128 07050153-024/2 Erla Kolben 0,87 0,56 0,00 7,97 2,01 7,87 3,75 6,15 7,84 12,6 6,25 2,45 3,27 5,35 
8 173 07042196-043/1 Erla Kolben 0,74 0,40 0,00 5,45 1,39 5,31 2,65 4,38 6,02 9,3 4,66 1,89 2,08 3,58 
8 174 07042196-043/2 Erla Kolben 1,02 0,55 0,00 7,31 1,96 7,19 3,53 6,04 8,32 12,0 6,92 2,73 3,02 5,12 
8 209 07045730-018/1 Erla Kolben 0,61 1,09 0,00 7,83 1,94 7,48 3,99 6,48 8,65 11,7 5,84 2,27 3,11 4,91 
8 210 07045730-018/2 Erla Kolben 0,59 1,04 0,00 7,73 1,89 7,43 3,83 6,37 8,46 11,7 5,86 2,26 3,08 4,87 
8 243 07045728-018/1 Erla Kolben 0,48 1,01 0,00 7,53 1,90 7,49 3,72 6,20 8,31 11,6 7,44 1,62 3,40 5,09 
8 244 07045728-018/2 Erla Kolben 0,51 1,04 0,00 7,76 1,94 7,76 3,81 6,40 8,38 12,2 7,56 1,64 3,53 5,19 
8 273 07045734-024/1 Erla Kolben 0,81 0,57 0,00 6,89 1,87 6,71 3,55 5,79 7,82 11,2 6,74 1,84 2,73 4,49 
8 274 07045734-024/2 Erla Kolben 0,91 0,63 0,00 7,17 1,98 6,92 3,81 6,01 8,28 11,3 7,22 1,94 2,95 4,98 
8 313 07045731-024/1 Erla Kolben 0,96 0,57 0,00 6,53 1,84 6,55 3,36 5,76 8,14 11,9 6,94 1,72 2,75 4,36 




Tab. 24: Fortsetzung 
   
Peak Nr. 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 
SC ANr. Probe  Name α- Gliadine γ - Gliadine 
9 27 07042193-47/1 Estevan 0,34 1,90 0,00 5,24 1,09 4,95 2,92 5,05 7,39 9,4 8,46 4,00 4,40 1,97 
9 28 07042193-47/2 Estevan 0,35 1,88 0,00 5,16 1,09 4,89 2,91 4,98 7,23 9,3 8,23 3,94 4,34 1,93 
9 95 07042195-047/1 Estevan 0,00 2,55 0,00 5,93 1,08 5,20 3,58 5,43 7,39 8,7 6,47 3,34 3,76 1,75 
9 96 07042195-047/2 Estevan 0,00 2,45 0,00 5,80 1,05 5,07 3,52 5,26 7,21 8,5 6,20 3,31 3,68 1,67 
9 179 07042196-047/1 Estevan 0,00 3,16 0,00 6,91 1,47 6,16 4,34 6,51 9,24 11,2 9,12 4,48 3,67 2,96 
9 180 07042196-047/2 Estevan 0,00 3,02 0,00 6,70 1,39 5,93 4,24 6,31 8,96 10,9 8,73 4,37 3,56 3,37 
9 217 07045730-022/1 Estevan 0,54 3,20 0,00 8,08 1,71 6,86 5,22 7,80 10,4 10,9 9,14 4,83 5,25 2,50 
9 218 07045730-022/2 Estevan 0,45 3,64 0,00 8,37 1,85 7,23 5,49 8,19 11,0 11,6 9,76 4,97 5,54 2,67 
9 251 07045728-022/1 Estevan 0,52 2,79 0,00 7,51 1,58 6,87 4,59 7,24 9,83 11,2 9,73 4,46 4,87 2,36 
9 252 07045728-022/2 Estevan 0,53 2,82 0,00 7,53 1,57 6,91 4,61 7,23 9,69 11,6 9,84 4,49 4,82 2,40 
10 121 07050153-019/1 JDS 2046 0,74 1,05 0,00 6,10 1,13 5,05 3,78 5,22 7,36 12,0 4,84 2,28 1,86 2,72 
10 122 07050153-019/2 JDS 2046 0,82 1,11 0,00 6,45 1,21 5,22 4,03 5,49 7,66 12,2 4,85 2,30 2,34 2,54 
11 33 07045735-023/1 Kerubino 0,81 2,21 0,81 4,08 1,01 5,78 3,56 4,11 5,21 10,3 5,94 2,43 7,73 1,67 
11 34 07045735-023/2 Kerubino 0,86 2,39 0,85 4,27 1,06 6,05 3,97 4,39 5,58 10,9 6,15 2,43 8,20 1,76 
11 125 07050153-023/1 Kerubino 0,91 2,19 0,87 3,90 1,03 5,45 4,07 0,00 7,49 12,9 5,21 2,44 7,07 2,01 
11 126 07050153-023/2 Kerubino 0,87 2,07 0,83 3,66 0,99 5,19 3,72 0,00 6,99 12,2 4,98 2,26 6,60 1,89 
11 271 07045734-023/1 Kerubino 1,02 2,50 0,99 4,20 1,13 5,55 4,84 4,80 4,00 11,5 5,79 2,01 7,48 1,59 
11 272 07045734-023/2 Kerubino 1,03 2,49 0,98 4,17 1,13 5,57 4,76 4,79 6,31 11,7 5,11 2,20 7,53 1,61 
11 311 07045731-023/1 Kerubino 0,90 2,14 0,82 3,61 1,02 5,10 3,99 4,34 5,57 11,1 4,74 2,43 6,86 1,46 
11 312 07045731-023/2 Kerubino 0,92 2,15 0,86 3,62 1,03 5,07 4,04 4,30 5,67 10,9 4,80 2,64 6,77 1,48 
12 43 07045735-004/2 Lahertis 2,23 3,70 0,00 1,82 1,35 6,29 3,43 4,28 5,20 8,0 4,89 5,26 5,63 1,32 
12 44 07045735-004/2 Lahertis 2,33 3,85 0,00 1,91 1,37 6,49 3,56 4,40 5,39 8,2 4,96 5,46 5,78 1,39 
12 101 07050153-004/1 Lahertis 1,88 2,84 0,00 1,27 1,04 5,08 2,55 0,00 5,99 9,3 2,11 6,30 4,33 0,86 
12 102 07050153-004/2 Lahertis 1,98 3,03 0,00 1,40 1,10 5,32 2,71 0,00 6,39 9,9 2,21 6,69 4,59 0,72 
12 141 07050152-004/1 Lahertis 2,05 3,34 0,00 1,46 1,23 5,88 3,02 0,00 8,60 8,9 5,06 5,08 5,36 1,27 
12 142 07050152-004/2 Lahertis 2,10 3,44 0,00 1,53 1,26 5,93 3,11 0,00 8,76 7,9 5,14 5,14 5,44 1,20 
12 287 07045731-004/1 Lahertis 2,27 3,56 0,00 1,84 1,40 5,81 3,40 4,49 5,27 8,3 4,68 4,79 5,31 1,16 




Tab. 24: Fortsetzung 
   Peak Nr. 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 
SC ANr. Probe  Name α- Gliadine γ - Gliadine 
13 45 07045735-005/1 LEU50204 1,77 4,17 0,00 1,05 1,09 5,58 4,66 2,36 8,44 11,5 5,59 3,31 4,45 1,76 
13 46 07045735-005/2 LEU50204 1,87 4,35 0,00 1,11 1,15 5,85 4,92 2,52 8,82 12,0 5,70 3,53 4,69 1,84 
13 103 07050153-005/1 LEU 50204 1,51 3,25 0,00 0,69 0,97 5,09 2,88 1,92 5,12 12,4 5,36 2,71 3,67 1,40 
13 104 07050153-005/2 LEU 50204 1,48 3,22 0,00 0,71 0,98 5,14 2,88 1,94 5,13 12,6 5,38 2,68 3,71 1,38 
13 143 07050152-005/1 LEU 50204 1,26 2,98 0,00 0,79 0,87 4,79 2,95 3,97 4,77 10,4 5,38 3,04 3,97 1,53 
13 144 07050152-005/2 LEU 50204 1,27 2,98 0,00 0,79 0,89 4,75 3,08 3,84 4,75 10,4 5,40 3,04 3,99 1,55 
13 289 07045731-005/1 LEU 50204 1,59 3,70 0,00 0,85 1,05 4,53 4,70 4,58 5,56 11,2 5,51 2,54 3,71 1,46 
13 290 07045731-005/2 LEU 50204 1,62 3,81 0,00 0,94 1,05 4,57 4,91 4,71 5,64 11,1 5,17 2,58 3,72 1,24 
14 23 07042193-45/1 Ludwig 0,80 1,85 0,78 3,65 1,18 4,81 2,96 4,33 4,78 9,9 5,75 1,61 2,38 3,07 
14 24 07042193-45/2 Ludwig 0,86 1,98 0,83 3,79 1,24 4,92 3,25 4,54 4,95 10,0 5,87 1,69 2,56 3,19 
14 37 07045735-025/1 Ludwig 0,99 2,32 0,89 4,23 1,38 5,50 3,62 4,80 5,01 10,0 4,66 1,60 2,30 3,84 
14 38 07045735-025/2 Ludwig 1,06 2,46 0,95 4,51 1,46 5,81 3,89 5,08 5,38 10,5 5,67 1,72 2,41 4,07 
14 93 07042195-045/1 Ludwig 1,40 3,28 1,23 5,90 1,75 7,15 5,62 6,16 6,43 12,4 5,53 1,08 3,12 4,39 
14 94 07042195-045/2 Ludwig 1,34 3,11 1,17 5,53 1,61 6,63 5,54 5,82 6,05 11,6 5,02 1,01 2,88 4,20 
14 129 07050153-025/1 Ludwig 1,12 2,57 1,01 4,55 1,55 5,80 4,53 0,00 8,61 13,8 5,42 1,28 2,27 4,03 
14 130 07050153-025/2 Ludwig 1,10 2,54 0,99 4,46 1,55 5,72 4,43 0,00 8,60 13,6 5,38 1,31 2,28 3,99 
14 177 07042196-045/1 Ludwig 1,04 2,58 0,89 4,96 1,63 5,74 4,50 6,26 6,06 11,7 6,14 2,54 3,51 3,53 
14 178 07042196-045/2 Ludwig 1,09 2,64 0,87 5,07 1,65 5,80 4,69 6,33 6,23 11,8 6,24 2,41 3,54 3,59 
14 213 07045730-020/1 Ludwig 1,52 3,46 1,37 6,00 1,88 7,24 5,95 6,51 6,87 13,3 5,96 1,40 3,31 5,15 
14 214 07045730-020/2 Ludwig 1,54 3,40 1,35 5,97 1,89 7,18 5,90 6,47 6,80 13,3 5,98 1,38 3,30 5,10 
14 247 07045728-020/1 Ludwig 1,27 2,80 1,16 5,18 1,74 6,61 4,89 5,91 6,58 12,1 6,05 1,29 3,12 3,90 
14 248 07045728-020/2 Ludwig 1,34 2,87 1,17 5,29 1,80 6,65 5,00 6,10 6,50 12,2 6,31 1,37 3,17 3,99 
14 275 07045734-025/1 Ludwig 1,18 2,64 1,05 4,39 1,53 5,48 4,76 5,39 6,00 11,6 5,01 0,76 2,46 4,01 
14 276 07045734-025/2 Ludwig 1,08 2,40 0,94 4,03 1,39 5,00 4,47 4,83 5,43 10,8 4,41 0,67 2,21 3,60 
14 315 07045731-025/1 Ludwig 1,06 2,36 0,98 4,16 1,43 5,35 4,13 4,90 5,36 11,4 4,70 1,57 2,37 3,20 




Tab. 24: Fortsetzung 
   Peak Nr. 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 
SC ANr. Probe  Name α- Gliadine γ - Gliadine 
15 1 07042193-26/1 Manhattan 0,37 1,52 0,60 3,33 1,03 4,28 3,17 1,77 7,25 9,48 6,53 3,15 3,81 1,43 
15 2 07042193-26/2 Manhattan 0,42 1,60 0,63 3,44 1,08 4,35 3,34 1,81 7,49 9,67 6,66 3,32 3,95 1,47 
15 51 07045735-012/1 Manhattan 0,00 2,34 0,73 4,06 1,21 4,84 4,15 1,95 7,60 9,9 5,63 3,20 3,93 1,62 
15 52 07045735-012/2 Manhattan 0,00 2,95 0,72 4,03 1,21 4,79 4,07 1,90 7,40 9,8 5,63 3,13 3,85 1,57 
15 71 07042195-026/1 Manhattan 0,00 2,93 0,90 5,29 1,42 6,23 4,31 2,50 9,25 11,1 7,35 3,85 4,58 1,82 
15 72 07042195-026/2 Manhattan 0,00 2,88 0,90 5,17 1,41 6,04 4,38 2,47 9,14 11,0 7,46 3,84 4,63 1,83 
15 109 07050153-012/1 Manhattan 0,00 2,09 0,69 3,74 1,16 5,01 2,80 0,00 8,85 9,8 6,52 3,42 4,01 1,54 
15 110 07050153-012/2 Manhattan 0,00 2,04 0,69 3,67 1,14 4,99 2,75 0,00 7,09 9,8 6,40 3,34 3,97 1,49 
15 149 07050152-012/1 Manhattan 2,21 0,00 0,53 4,28 1,09 4,95 2,88 2,16 6,66 9,1 4,52 5,60 4,05 0,99 
15 150 07050152-012/2 Manhattan 2,26 0,00 0,54 4,33 1,10 5,04 2,92 2,23 6,95 9,3 4,68 5,86 3,68 1,02 
15 189 07042196-026/1 Manhattan 0,43 1,77 0,67 3,66 1,09 4,57 3,33 0,00 9,31 10,0 5,92 3,16 3,74 1,38 
15 190 07042196-026/2 Manhattan 0,51 1,87 0,70 3,88 1,15 4,74 3,65 0,00 10,0 10,2 6,53 3,34 3,97 1,47 
15 191 07045730-001/1 Manhattan 0,62 2,53 0,99 5,33 1,52 6,36 5,17 0,00 12,4 12,6 6,39 4,13 4,73 1,86 
15 192 07045730-001/2 Manhattan 0,53 2,45 0,97 5,13 1,46 6,14 5,06 0,00 11,9 12,1 6,47 3,94 4,57 1,78 
15 221 07045728-001/1 Manhattan 0,61 2,32 0,87 4,82 1,43 5,94 4,56 2,87 9,21 11,4 6,09 3,58 4,33 1,61 
15 222 07045728-001/2 Manhattan 0,65 2,29 0,89 4,74 1,44 5,84 4,65 2,76 8,98 11,5 6,25 3,52 4,27 1,59 
15 259 07045734-012/1 Manhattan 0,00 2,50 0,74 3,69 1,19 4,21 5,33 4,67 5,55 10,3 4,88 2,97 3,59 1,51 
15 260 07045734-012/2 Manhattan 0,00 2,33 0,64 3,51 1,12 3,96 4,90 4,43 5,16 9,5 4,64 2,70 3,34 1,38 
15 295 07045731-012/1 Manhattan 0,00 2,95 0,88 4,45 1,41 5,26 5,03 2,26 9,35 11,9 6,44 3,82 4,35 1,70 
15 296 07045731-012/2 Manhattan 0,00 3,05 0,92 4,59 1,47 5,37 5,19 2,31 9,47 12,0 6,96 3,98 4,50 1,79 
16 137 07050153-030/1 MEGAS 0,00 1,84 0,00 7,25 1,06 5,63 4,31 5,86 8,66 11,7 5,70 3,42 4,27 1,60 
16 138 07050153-030/2 MEGAS 0,00 1,73 0,00 6,87 1,01 5,31 3,99 5,55 8,04 11,4 5,01 3,22 4,04 1,92 
17 133 07050153-027/1 Mulan 2,35 2,18 0,00 1,44 1,13 5,07 3,10 5,25 7,35 12,9 4,77 4,20 4,62 1,42 




Tab. 24: Fortsetzung 
   
Peak Nr. 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 
SC ANr. Probe  Name α- Gliadine γ - Gliadine 
18 39 07045735-027/1 NORD 3366 2,34 2,16 0,00 1,32 1,06 5,00 3,10 5,44 6,38 12,1 4,88 4,23 4,74 1,45 
18 40 07045735-027/2 NORD 3366 2,36 2,19 0,56 0,81 1,06 5,04 3,07 5,44 6,42 12,1 4,88 4,22 4,78 1,48 
18 279 07045734-027/1 NORD 3366 1,80 2,19 0,00 1,35 1,07 4,68 3,29 5,33 7,78 11,8 4,19 3,67 3,57 1,60 
18 280 07045734-027/2 NORD 3366 1,77 2,12 0,00 1,39 1,07 4,63 3,32 5,33 7,80 11,8 4,29 3,69 3,57 1,54 
18 319 07045731-027/1 NORD 3366 1,85 2,26 0,00 1,49 1,18 5,05 3,21 5,82 8,08 13,3 4,56 4,16 4,32 1,35 
18 320 07045731-027/2 NORD 3366 1,86 2,25 0,00 1,45 1,16 5,08 3,23 5,81 8,25 13,0 4,41 4,14 4,27 1,28 
19 55 07045735-014/1 NORD98073/10 0,24 1,27 1,78 5,93 1,13 5,40 4,47 4,53 5,56 10,6 4,68 1,39 2,06 2,75 
19 56 07045735-014/2 NORD98073/10 0,25 1,31 1,80 6,00 1,18 5,37 4,61 4,64 5,67 10,7 4,77 1,40 2,09 2,82 
19 113 07050153-014/1 
NORD98073/10 
(JENGA) 1,15 1,48 0,00 5,07 0,96 5,31 2,66 3,96 4,94 9,8 5,36 1,24 2,41 2,73 
19 114 07050153-014/2 
NORD98073/10 
(JENGA) 1,18 1,56 0,00 5,40 0,98 5,76 2,72 4,13 5,31 10,4 5,59 1,31 2,54 2,85 
19 153 07050152-014/1 NORD98073/10 1,24 1,71 0,00 5,42 0,97 5,12 3,82 4,37 5,63 11,0 5,02 1,80 2,24 3,02 
19 154 07050152-014/2 NORD98073/10 1,31 1,74 0,00 5,51 0,98 5,16 3,99 4,43 5,72 11,1 5,19 1,73 2,17 3,15 
19 263 07045734-014/1 NORD98073/10 0,00 2,40 0,00 4,75 0,90 4,31 3,34 3,88 5,00 9,8 5,66 0,00 1,40 2,44 
19 264 07045734-014/2 NORD98073/10 0,00 2,51 0,00 4,87 0,93 4,40 3,56 4,09 5,20 10,2 5,53 0,00 1,62 2,52 
19 299 07045731-014/1 NORD98073/10 0,32 3,40 0,00 6,22 1,31 5,55 5,27 5,26 6,52 11,9 4,53 1,77 2,10 2,83 
19 300 07045731-014/2 NORD98073/10 0,32 3,36 0,00 6,22 1,30 5,56 5,28 5,35 6,68 11,7 4,66 1,76 2,13 2,61 
20 111 07050153-013/1 Papageno 0,55 1,13 0,00 7,00 1,03 6,40 2,69 4,85 6,81 11,9 5,62 1,60 3,42 3,27 
20 112 07050153-013/2 Papageno 0,62 1,24 0,00 7,59 1,08 6,88 2,92 5,26 7,26 12,9 6,19 1,64 3,71 3,55 
21 41 07045735-002/1 PBIS02/1026 1,76 3,18 0,00 1,33 1,13 5,03 4,74 2,28 7,85 10,5 5,24 3,79 4,18 1,69 
21 42 07045735-002/2 PBIS02/1026 1,85 3,34 0,00 1,42 1,18 5,19 5,07 2,46 8,21 10,8 5,30 3,95 4,36 1,75 
21 99 07050153-002/1 PIBS 02/1026 1,44 2,41 0,00 0,89 0,86 4,61 2,53 0,00 6,32 11,2 4,68 3,29 3,35 1,27 
21 100 07050153-002/2 PIBS 02/1026 1,46 2,45 0,00 0,96 0,88 4,77 2,67 0,00 6,69 11,4 4,78 3,30 3,11 1,32 
21 139 07050152-002/1 PBIS 02/1026 1,35 2,39 0,00 1,00 0,85 4,63 2,51 0,00 8,56 10,1 4,98 3,32 3,01 1,34 
21 140 07050152-002/2 PBIS 02/1026 1,36 2,38 0,00 1,05 0,87 4,62 2,61 0,00 8,77 9,9 5,13 3,37 3,47 1,37 
21 285 07045731-002/1 PBIS 02/1026 1,79 3,02 0,00 1,47 1,30 4,45 5,71 5,03 5,76 11,6 4,52 3,64 3,53 2,05 




Tab. 24: Fortsetzung 
   
Peak Nr. 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 
SC ANr. Probe  Name α- Gliadine γ - Gliadine 
22 5 07042193-28/1 Philipp 0,20 0,60 1,65 5,83 1,09 4,48 4,50 5,16 8,54 11,0 6,27 4,08 3,68 1,80 
22 6 07042193-28/2 Philipp 0,21 0,61 1,64 5,89 1,10 4,51 4,47 5,21 8,41 11,3 6,36 4,15 3,81 1,86 
22 75 07042195-028/1 Philipp 0,89 2,11 0,00 7,52 1,24 5,82 4,81 6,24 9,64 12,5 6,81 4,44 4,06 2,01 
22 76 07042195-028/2 Philipp 1,00 2,22 0,00 7,83 1,34 6,03 5,13 6,54 10,0 12,9 7,05 4,61 4,19 2,10 
22 195 07045730-003/1 Philipp 1,05 2,24 0,00 7,88 1,36 6,05 5,36 6,67 10,5 13,7 6,43 4,74 4,32 2,21 
22 196 07045730-003/2 Philipp 1,09 2,28 0,00 7,89 1,39 6,05 5,51 6,66 10,6 13,7 6,48 4,73 4,33 2,23 
22 225 07045728-003/1 Philipp 0,00 2,25 0,00 6,23 0,92 5,33 2,92 4,91 7,35 11,6 5,80 3,78 3,37 1,51 
22 226 07045728-003/2 Philipp 0,00 2,28 0,00 6,18 0,97 5,30 2,92 4,96 7,24 11,4 5,65 3,69 3,37 1,51 
23 241 07045728-017/1 Saturnus 0,46 1,82 0,00 6,02 3,13 6,64 3,70 6,76 8,87 10,2 8,36 3,69 4,70 1,82 
23 242 07045728-017/2 Saturnus 0,50 1,92 0,00 6,16 3,33 6,70 4,05 7,02 9,18 10,2 8,54 3,90 4,98 1,90 
24 269 07045734-019/1 SDS 2046 0,75 1,01 0,00 5,94 1,07 4,63 4,04 5,21 7,48 12,0 4,30 1,78 3,12 1,22 
24 270 07045734-019/2 SDS 2046 0,79 1,02 0,00 6,00 1,08 4,61 4,30 5,33 7,78 11,8 4,36 1,81 3,08 1,22 
24 307 07045731-019/1 SDS 2046 0,63 1,05 0,00 5,88 1,04 4,84 3,29 5,09 7,49 11,0 4,92 1,69 2,45 1,89 
24 308 07045731-019/2 SDS 2046 0,65 1,03 0,00 5,82 1,02 4,75 3,34 5,10 7,21 11,1 4,80 1,71 2,44 1,84 
25 31 07045735-020/1 SE 322/04WW 2,39 0,53 2,71 1,00 1,06 4,77 1,89 4,52 8,01 9,8 7,06 3,77 5,30 2,62 
25 32 07045735-020/2 SE 322/04WW 2,30 0,51 2,58 0,94 1,01 4,63 1,65 4,33 7,74 9,6 6,93 3,67 5,20 2,58 
25 123 07050153-020/1 SE 322/04 WW 2,45 4,25 0,00 1,28 1,40 6,31 2,41 5,82 10,4 12,5 7,58 4,18 6,03 3,05 
25 124 07050153-020/2 SE 322/04 WW 2,08 3,65 0,00 1,08 1,21 5,47 2,08 5,06 9,02 11,2 6,54 3,51 5,27 2,59 
25 309 07045731-020/1 SE 322/04 WW 1,83 3,07 0,00 0,91 1,03 3,80 2,42 4,37 8,32 10,1 7,30 3,05 4,46 2,31 
25 310 07045731-020/2 SE 322/04 WW 1,93 3,25 0,00 1,03 1,10 3,99 2,65 4,70 8,73 10,7 7,74 3,18 4,81 2,52 
26 17 07042193-41/1 SE 403/03 0,50 1,64 0,94 5,04 1,66 6,37 3,92 6,01 9,17 11,0 8,71 4,29 5,75 1,62 
26 18 07042193-41/2 SE 403/03 0,52 1,65 0,93 5,12 1,67 6,46 3,89 6,09 9,32 11,2 8,74 4,38 5,78 1,63 
26 87 07042195-041/1 SE 403/03 0,53 1,71 1,08 6,41 1,65 7,53 3,62 7,22 9,98 11,4 8,45 4,07 4,93 1,52 
26 88 07042195-041/2 SE 403/03 0,56 1,73 1,07 6,57 1,65 7,69 3,73 7,39 10,3 11,7 8,58 4,18 5,01 1,54 
26 207 07045730-016/1 SE 403/03 0,51 1,78 1,06 6,11 1,77 7,23 3,87 7,05 9,83 11,2 8,43 4,19 5,12 1,68 
26 208 07045730-016/2 SE 403/03 0,54 1,86 1,11 6,32 1,80 7,47 4,05 7,24 10,2 11,6 8,68 4,27 5,30 1,74 
26 239 07045728-016/1 SE 403/03 0,43 1,44 0,90 5,16 1,43 6,48 3,37 5,96 8,43 10,7 8,25 3,96 4,70 1,44 




Tab. 24: Fortsetzung 
   Peak Nr. 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 
SC ANr. Probe  Name α- Gliadine γ - Gliadine 
27 69 07045735-030/1 STRU 001586.1 0,00 1,51 0,00 6,21 0,90 5,10 3,48 5,41 7,81 11,1 5,90 3,63 3,86 1,84 
27 70 07045735-030/2 STRU 001586.1 0,00 1,53 0,00 6,24 0,90 5,15 3,51 5,40 7,83 11,3 6,04 3,68 3,91 1,93 
27 283 07045734-030/1 STRV 001586.1 0,00 1,45 0,00 5,58 0,83 4,29 3,88 5,15 7,66 10,6 3,97 2,75 2,84 0,98 
27 284 07045734-030/2 STRV 001586.1 0,00 1,50 0,00 5,82 0,89 4,43 4,16 5,31 7,95 11,0 4,00 2,89 2,96 1,01 
27 323 07045731-030/1 STRU 001586.1 0,00 1,47 0,00 5,46 0,89 4,28 3,94 5,17 7,78 11,1 3,93 3,03 2,99 1,35 
27 324 07045731-030/2 STRU 001586.1 0,00 1,50 0,00 5,52 0,90 4,29 4,10 5,17 8,10 11,1 3,94 3,06 3,02 1,49 
28 85 07042195-036/1 SZD 2006 0,48 4,13 0,71 3,64 1,27 7,08 3,94 7,69 9,76 12,6 5,48 3,97 4,29 1,75 
28 86 07042195-036/2 SZD 2006 0,45 4,00 0,66 3,53 1,23 6,99 3,79 7,56 9,63 12,5 5,35 3,90 4,20 1,71 
28 169 07042196-036/1 SZD 2006 1,96 2,73 0,70 3,46 1,31 6,65 4,56 7,42 9,88 13,2 5,48 4,20 4,25 1,77 
28 170 07042196-036/2 SZD 2006 1,98 2,77 0,69 3,48 1,31 6,65 4,65 7,50 10,1 13,2 5,42 4,15 4,26 1,76 
28 205 07045730-011/1 SZD 2006 1,74 2,45 0,69 3,44 1,22 6,33 4,19 7,12 9,48 12,1 4,98 3,87 4,22 1,77 
28 206 07045730-011/2 SZD 2006 1,81 2,60 0,72 3,55 1,28 6,46 4,54 7,42 9,69 12,4 5,06 4,05 4,39 1,85 
28 237 07045728-011/1 SZD 2006 2,01 2,47 0,74 3,59 1,29 7,00 3,93 7,35 9,58 12,9 5,47 4,02 4,25 1,63 
28 238 07045728-011/2 SZD 2006 2,01 2,47 0,72 3,55 1,25 6,99 3,99 7,32 9,56 12,7 5,12 3,98 4,25 1,61 
29 57 07045735-015/1 SZD 68/97-6 0,94 2,74 0,95 4,77 1,16 6,15 5,43 4,90 6,13 10,8 4,97 2,92 3,79 1,70 
29 58 07045735-015/2 SZD 68/97-6 0,95 2,77 0,97 4,85 1,17 6,33 5,30 4,95 6,16 11,0 5,12 2,92 3,87 1,72 
29 115 07050153-015/1 SZD 68/97-6 0,97 2,46 0,91 4,40 1,13 6,84 3,36 4,67 6,12 11,4 6,18 3,08 4,31 1,67 
29 116 07050153-015/2 SZD 68/97-6 0,96 2,48 0,93 4,44 1,15 6,86 3,42 4,73 6,13 11,5 6,17 3,12 4,37 1,68 
29 155 07050152-015/1 SZD 68/97-6 0,86 2,34 0,83 4,02 1,03 5,45 4,38 4,60 5,96 10,9 6,27 3,44 4,51 1,83 
29 156 07050152-015/2 SZD 68/97-6 0,90 2,32 0,84 4,02 1,05 5,54 4,23 4,57 6,01 11,0 6,22 3,43 4,56 1,82 
29 301 07045731-015/1 SZD 68/97-6 1,20 3,15 1,11 5,07 1,36 6,45 6,20 5,72 7,32 12,7 6,39 3,00 4,07 2,43 
29 302 07045731-015/2 SZD 68/97-6 1,09 2,91 1,05 4,79 1,27 6,17 6,00 5,41 7,02 12,3 6,09 2,85 3,86 2,27 
30 91 07042195-044/1 SZD 7912 A 0,94 1,54 0,96 4,59 1,19 5,46 3,84 6,13 8,47 10,7 4,85 3,04 3,21 1,53 
30 92 07042195-044/2 SZD 7912 A 0,83 1,32 0,83 4,04 1,06 4,85 3,33 5,41 7,49 9,7 4,24 2,74 2,85 1,37 
30 175 07042196-044/1 SZD 7912 A 1,02 1,72 1,04 4,61 1,39 5,61 4,22 6,43 9,50 12,3 5,57 3,65 3,22 1,65 




Tab. 24: Fortsetzung 
   Peak Nr. 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 
SC ANr. Probe  Name α- Gliadine γ - Gliadine 
30 211 07045730-019/1 SZD 7912 A 1,09 1,78 1,13 4,94 1,41 5,81 4,43 6,87 9,68 11,8 5,07 3,44 3,59 1,69 
30 212 07045730-019/2 SZD 7912 A 1,10 1,78 1,14 4,97 1,42 5,82 4,50 6,84 9,55 11,8 5,05 3,41 3,55 1,70 
30 245 07045728-019/1 SZD 7912 A 0,92 1,40 0,94 4,06 1,24 5,23 3,63 5,66 8,11 11,5 5,94 3,19 3,76 1,38 
30 246 07045728-019/2 SZD 7912 A 0,90 1,39 0,91 3,98 1,19 5,11 3,70 5,60 8,09 11,4 5,46 3,17 3,70 1,35 
31 59 07045735-016/1 SZD 7913 0,89 1,63 0,84 4,31 1,37 5,13 3,98 5,53 7,70 10,8 4,62 3,60 3,73 1,88 
31 60 07045735-016/2 SZD 7913 0,94 1,68 0,85 4,43 1,39 5,24 4,06 5,65 7,77 11,1 4,68 3,69 3,79 1,92 
31 117 07050153-016/1 SZD 7913 0,90 1,45 0,84 4,03 1,32 5,25 2,78 5,19 7,19 11,3 4,41 3,71 3,82 1,66 
31 118 07050153-016/2 SZD 7913 0,95 1,52 0,87 4,17 1,35 5,25 3,05 5,31 7,39 11,6 4,31 3,74 3,93 1,69 
31 157 07050152-016/1 SZD 7913 0,92 1,59 0,88 4,36 1,39 5,37 3,57 5,48 7,77 12,3 5,71 4,14 4,78 2,08 
31 158 07050152-016/2 SZD 7913 0,89 1,55 0,84 4,30 1,39 5,26 3,52 5,34 7,74 12,0 5,83 4,16 4,63 2,03 
31 265 07045734-016/1 SZD 7913 0,80 1,45 0,79 3,77 1,21 4,40 3,34 5,14 7,45 11,2 4,64 3,23 3,03 1,88 
31 266 07045734-016/2 SZD 7913 0,81 1,44 0,79 3,74 1,21 4,40 3,31 5,11 7,42 11,0 4,75 3,26 3,04 1,82 
31 303 07045731-016/1 SZD 7913 0,70 1,11 0,71 3,13 1,06 3,98 2,37 4,44 6,50 10,0 4,08 2,99 2,82 1,19 
31 304 07045731-016/2 SZD 7913 0,72 1,15 0,70 3,16 1,08 3,95 2,52 4,50 6,78 10,2 4,10 2,99 2,90 1,22 
32 61 07045735-017/1 SZD 7916A 0,87 1,39 0,82 4,00 1,25 5,24 2,75 5,29 7,78 11,8 6,20 2,96 4,23 1,58 
32 62 07045735-017/2 SZD 7916A 0,86 1,45 0,81 3,96 1,23 5,08 3,04 5,34 8,05 11,4 6,10 2,88 4,06 1,55 
32 119 07050153-017/1 SZD 7916A 0,95 1,76 0,92 4,27 1,42 5,25 4,10 5,70 8,77 11,9 5,56 2,84 3,89 1,52 
32 120 07050153-017/2 SZD 7916A 0,99 1,85 0,97 4,39 1,48 5,32 4,33 5,88 9,14 12,3 5,52 3,10 4,05 1,62 
32 159 07050152-017/1 SZD 7916A 1,66 2,66 0,57 3,58 1,39 5,44 4,23 6,67 9,88 13,2 6,51 4,38 4,54 2,18 
32 160 07050152-017/2 SZD 7916A 1,69 2,69 0,61 3,60 1,40 5,52 4,25 6,74 10,2 13,4 6,56 4,46 4,71 2,29 
32 267 07045734-017/1 SZD 7916A 0,94 1,68 0,95 4,11 1,33 4,92 3,57 5,64 9,07 11,7 4,62 2,93 3,06 1,87 
32 268 07045734-017/2 SZD 7916A 0,90 1,59 0,90 3,94 1,27 4,70 3,42 5,34 8,66 11,2 4,96 2,36 2,91 1,92 
32 305 07045731-017/1 SZD 7916A 0,75 1,33 0,77 3,35 1,13 4,25 2,93 4,92 7,86 11,1 4,46 2,75 3,06 1,14 




Tab. 24: Fortsetzung 
   Peak Nr. 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 
SC ANr. Probe  Name α- Gliadine γ - Gliadine 
33 77 07042195-031/1 SZD 9369 3,01 3,77 0,00 1,57 1,33 6,01 4,89 8,02 10,3 13,4 6,83 4,77 5,47 2,24 
33 78 07042195-031/2 SZD 9369 2,94 3,85 0,00 1,52 1,32 5,81 4,77 7,79 9,95 13,1 6,56 4,61 5,31 2,17 
33 185 07042196-031/1 SZD 9369 2,26 3,01 0,00 1,20 1,15 5,18 3,49 6,36 8,67 12,5 6,11 4,29 4,63 1,79 
33 186 07042196-031/2 SZD 9369 2,22 2,96 0,00 1,17 1,12 4,99 3,55 6,30 8,50 12,2 6,03 4,13 4,54 1,76 
33 227 07045728-006/1 SZD 9369 2,19 2,78 0,00 1,13 1,04 5,29 2,95 5,71 7,64 11,7 5,62 3,90 4,56 1,69 
33 228 07045728-006/2 SZD 9369 2,17 2,76 0,00 1,10 1,03 5,18 3,02 5,67 7,61 11,5 5,70 3,92 4,56 1,66 
34 13 07042193-35/1 SZD9547 0,84 1,56 0,81 4,06 1,32 5,08 4,71 6,16 8,82 12,1 6,37 4,18 4,81 1,96 
34 14 07042193-35/2 SZD9547 0,87 1,65 0,84 4,12 1,36 5,12 5,01 6,31 9,00 12,2 6,30 4,19 4,86 1,98 
34 83 07042195-035/1 SZD 9547 1,21 1,92 1,12 5,52 1,64 6,84 4,85 7,94 10,2 13,5 6,28 4,29 5,03 2,04 
34 84 07042195-035/2 SZD 9547 1,31 2,05 1,18 5,81 1,73 7,08 5,20 8,36 10,6 14,0 6,55 4,48 5,28 2,16 
34 167 07042196-035/1 SZD 9547 0,99 1,75 0,94 4,53 1,43 5,64 4,73 6,57 9,01 12,3 5,74 3,96 4,53 1,85 
34 168 07042196-035/2 SZD 9547 1,05 1,82 0,99 4,79 1,50 5,94 4,93 6,89 9,37 13,1 6,05 4,22 4,78 1,95 
34 203 07045730-010/1 SZD 9547 1,17 1,88 1,07 5,20 1,58 6,37 5,16 7,65 9,78 12,7 5,47 4,08 4,82 1,98 
34 204 07045730-010/2 SZD 9547 1,15 1,89 1,05 5,24 1,57 6,41 5,22 7,71 9,93 12,8 5,54 4,13 4,91 2,05 
34 235 07045728-010/1 SZD 9547 0,98 1,52 0,92 4,56 1,33 5,87 4,08 6,41 8,61 12,1 5,79 3,87 4,55 1,72 
34 236 07045728-010/2 SZD 9547 1,03 1,62 0,99 4,77 1,45 6,13 4,38 6,74 8,98 12,9 5,97 4,12 4,81 1,83 
35 9 07042193-33/1 SZD9563 0,90 1,65 0,92 4,66 1,46 5,60 4,63 6,53 9,14 12,3 7,59 4,52 5,71 2,32 
35 10 07042193-33/2 SZD9563 0,92 1,74 0,94 4,76 1,48 5,69 4,89 6,69 9,28 12,4 7,37 4,52 5,77 2,34 
35 79 07042195-033/1 SZD 9563 1,30 2,18 1,22 6,05 1,74 7,14 5,27 8,33 10,5 13,6 6,98 4,66 5,99 2,46 
35 80 07042195-033/2 SZD 9563 1,20 2,04 1,12 5,67 1,62 6,75 4,93 7,82 9,78 12,8 6,35 4,37 5,53 2,28 
35 163 07042196-033/1 SZD 9563 1,44 2,02 0,85 3,89 0,00 5,70 4,21 6,64 8,80 12,6 6,19 4,34 4,91 2,04 
35 164 07042196-033/2 SZD 9563 1,54 2,20 0,88 4,14 0,00 5,94 4,60 7,04 9,23 13,3 6,60 4,52 5,21 2,18 
35 199 07045730-008/1 SZD 9563 1,30 2,21 1,26 6,31 1,80 7,27 5,50 8,62 11,0 13,7 6,54 4,60 5,31 2,47 
35 200 07045730-008/2 SZD 9563 1,21 2,07 1,19 6,02 1,66 7,01 5,24 8,22 10,3 12,9 6,17 4,41 5,14 2,35 
35 231 07045728-008/1 SZD 9563 1,02 1,53 0,97 4,94 1,44 6,44 3,64 6,57 8,29 12,2 5,98 4,11 5,13 2,07 




Tab. 24: Fortsetzung 
   Peak Nr. 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 
SC ANr. Probe  Name α- Gliadine γ - Gliadine 
36 7 07042193-32/1 SZD9566 2,15 2,95 0,00 1,16 1,08 4,66 3,98 6,08 8,36 11,5 6,69 4,14 5,04 2,06 
36 8 07042193-32/2 SZD9566 2,22 3,05 0,00 1,23 1,12 4,67 4,17 6,22 8,44 11,6 6,65 4,20 5,08 2,06 
36 161 07042196-032/1 SZD 9566 2,63 3,41 0,00 1,34 1,27 5,38 4,18 6,78 8,90 12,7 5,92 4,26 4,80 1,97 
36 162 07042196-032/2 SZD 9566 2,64 3,44 0,00 1,38 1,28 5,30 4,36 6,88 9,06 12,8 6,10 4,35 4,94 2,06 
36 197 07045730-007/1 SZD 9566 2,97 4,07 0,00 1,65 1,33 5,98 5,14 8,24 10,6 13,5 6,30 4,63 5,60 2,34 
36 198 07045730-007/2 SZD 9566 2,98 4,06 0,00 1,66 1,32 6,06 5,12 8,27 10,6 13,4 5,75 4,55 5,54 2,30 
36 229 07045728-007/1 SZD 9566 2,50 3,04 0,00 1,26 1,07 5,65 3,29 6,32 8,00 12,1 5,62 3,93 4,72 1,82 
36 230 07045728-007/2 SZD 9566 2,57 3,06 0,00 1,29 1,09 5,77 3,23 6,42 7,98 12,3 5,80 3,97 4,69 1,89 
37 15 07042193-36/1 SZD2006 1,69 2,53 0,61 3,15 1,22 5,85 4,67 7,00 9,43 12,6 5,48 4,25 4,53 1,89 
37 16 07042193-36/2 SZD2006 1,63 2,48 0,58 3,09 1,19 5,70 4,74 6,89 7,93 12,5 5,20 4,14 4,37 1,83 
38 21 07042193-44/1 SZD7912A 0,69 1,05 0,72 3,28 0,97 4,24 2,56 4,65 6,79 9,9 5,20 2,84 2,80 1,21 
38 22 07042193-44/2 SZD7912A 0,67 1,04 0,71 3,24 0,93 4,15 2,56 4,55 6,73 9,8 5,01 2,81 2,77 1,19 
39 63 07045735-019/1 UDS 2046 0,00 1,39 0,00 5,15 0,88 4,77 2,39 4,50 6,19 10,8 5,20 2,03 2,61 2,20 




Tab. 25: Gehalte der Mehle an den einzelnen Glutenfraktionen [mg Protein/g Mehl]: ωb-Gliadine und HMW-Glutenine 
 SC = Sorten Code, ANr. = Analysen-Nr. 
 
   Peak Nr. 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35 
SC ANr. Probe  Name ωb - Gliadine  HMW - Glutenine  
1 29 07042193-50/1 Antonius 0,25 0,67 0,92 0,00 0,51 0,51 3,45 1,92 6,22 8,42 0,90 0,49 0,51 
1 30 07042193-50/2 Antonius 0,32 0,75 0,98 0,00 0,63 0,55 3,61 2,01 6,34 8,50 0,95 0,51 0,30 
1 47 07045735-008/1 Antonius 0,17 0,66 1,10 0,00 0,42 0,56 3,64 1,88 6,27 8,27 0,66 0,45 0,52 
1 48 07045735-008/2 Antonius 0,21 0,68 1,08 0,00 0,43 0,55 3,56 1,89 6,12 7,99 0,69 0,45 0,50 
1 97 07042195-050/1 Antonius 1,75 2,37 1,91 0,00 2,61 1,29 5,04 3,66 6,74 9,86 2,12 0,94 0,66 
1 98 07042195-050/2 Antonius 1,09 1,72 1,67 0,00 1,80 1,03 4,50 2,98 6,65 9,66 2,03 0,87 0,62 
1 105 07050153-008/1 Antonius 0,22 0,68 0,90 0,00 0,42 0,50 3,14 1,80 5,47 7,65 1,22 0,65 0,50 
1 106 07050153-008/2 Antonius 0,17 0,68 0,90 0,00 0,41 0,52 3,15 1,81 5,40 7,63 1,28 0,69 0,53 
1 145 07050152-008/1 Antonius 0,17 0,62 1,06 0,00 0,39 0,54 3,66 1,70 5,97 8,04 0,71 0,48 0,56 
1 146 07050152-008/2 Antonius 0,37 0,78 1,10 0,00 0,47 0,55 3,56 1,76 5,86 7,87 0,70 0,46 0,51 
1 181 07042196-050/1 Antonius 0,11 0,62 0,90 0,00 0,32 0,54 3,53 1,65 6,18 8,55 1,17 0,54 0,55 
1 182 07042196-050/2 Antonius 0,13 0,59 0,88 0,00 0,31 0,50 3,57 1,54 6,10 8,23 1,12 0,57 0,50 
1 219 07045730-025/1 Antonius 0,26 0,74 1,18 0,00 0,37 0,57 3,22 0,00 7,33 8,58 2,10 1,00 0,55 
1 220 07045730-025/2 Antonius 0,28 0,81 1,27 0,00 0,41 0,62 3,51 0,00 7,76 9,11 2,25 1,08 0,59 
1 253 07045728-025/1 Antonius 0,28 0,75 1,11 0,00 0,51 0,62 3,30 0,00 6,39 7,66 1,93 0,99 0,59 
1 254 07045728-025/2 Antonius 0,23 0,70 1,11 0,00 0,40 0,62 3,35 0,00 6,70 7,68 1,53 0,80 0,54 
1 255 07045734-008/1 Antonius 0,25 0,66 0,65 0,00 0,33 0,45 2,81 0,00 5,85 7,07 1,55 0,76 0,44 
1 256 07045734-008/2 Antonius 0,26 0,67 0,66 0,00 0,33 0,45 2,87 0,00 5,95 7,28 1,46 0,71 0,44 
1 291 07045731-008/1 Antonius 0,26 0,67 0,73 0,00 0,34 0,51 2,75 0,00 6,11 7,51 1,77 0,78 0,50 
1 292 07045731-008/2 Antonius 0,26 0,67 0,73 0,00 0,36 0,52 2,94 0,00 6,22 7,47 1,66 0,81 0,47 
2 3 07042193-27/1 Astardo 0,33 0,74 0,89 0,06 0,51 0,56 3,32 1,86 5,91 8,46 1,49 0,64 0,50 
2 4 07042193-27/2 Astardo 0,32 0,75 0,89 0,06 0,48 0,55 3,31 1,81 5,81 8,51 1,51 0,63 0,42 
2 49 07045735-009/1 Astardo 0,16 0,60 1,02 0,00 0,34 0,52 3,53 1,68 6,09 8,11 0,72 0,42 0,47 




Tab. 25: Fortsetzung 
   Peak Nr. 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35 
SC ANr. Probe  Name ωb - Gliadine  HMW - Glutenine  
2 73 07042195-027/1 Astardo 0,64 1,33 1,74 0,00 0,82 0,81 4,73 2,45 7,13 10,31 1,43 0,65 0,44 
2 74 07042195-027/2 Astardo 0,66 1,30 1,66 0,00 0,84 0,77 4,58 2,39 6,99 9,99 1,46 0,67 0,42 
2 107 07050153-009/1 Astardo 0,00 0,40 0,55 0,00 0,20 0,32 2,17 1,18 4,10 5,77 0,95 0,47 0,32 
2 108 07050153-009/2 Astardo 0,00 0,65 0,84 0,00 0,37 0,43 3,10 1,68 5,49 7,78 1,37 0,67 0,48 
2 147 07050152-009/1 Astardo 0,29 0,80 1,24 0,00 0,34 0,54 3,79 1,73 6,10 8,41 0,75 0,46 0,48 
2 148 07050152-009/2 Astardo 0,31 0,80 1,21 0,00 0,38 0,56 3,75 1,72 6,01 8,27 0,76 0,46 0,46 
2 187 07042196-027/1 Astardo 0,15 0,61 0,87 0,00 0,36 0,49 3,51 1,48 5,91 8,24 1,11 0,49 0,43 
2 188 07042196-027/2 Astardo 0,28 0,68 0,87 0,00 0,57 0,57 3,62 1,68 6,12 8,20 1,19 0,54 0,45 
2 193 07045730-002/1 Astardo 0,36 1,09 1,68 0,00 0,41 0,65 4,22 0,00 8,82 9,11 0,64 0,48 0,51 
2 194 07045730-002/2 Astardo 0,33 1,08 1,61 0,00 0,40 0,62 4,16 0,00 8,51 8,99 0,56 0,44 0,46 
2 223 07045728-002/1 Astardo 0,25 0,69 1,09 0,00 0,48 0,63 3,39 1,62 5,53 8,41 2,22 1,05 0,40 
2 224 07045728-002/2 Astardo 0,25 0,69 1,09 0,00 0,42 0,61 3,32 1,58 5,44 8,17 2,12 1,00 0,38 
2 257 07045734-009/1 Astardo 0,32 0,68 0,62 0,00 0,41 0,47 2,91 0,00 6,12 7,33 1,62 0,79 0,37 
2 258 07045734-009/2 Astardo 0,47 0,81 0,68 0,00 0,66 0,53 3,19 0,00 6,33 7,57 1,50 0,73 0,41 
2 293 07045731-009/1 Astardo 0,27 0,75 0,91 0,00 0,38 0,56 2,98 0,00 6,65 7,92 1,65 0,69 0,48 
2 294 07045731-009/2 Astardo 0,26 0,70 0,85 0,00 0,38 0,52 2,88 0,00 6,43 7,56 1,65 0,71 0,38 
3 11 07042193-34/1 Balaton 0,12 0,22 0,44 0,00 0,31 0,45 2,23 1,18 2,77 6,21 1,19 0,59 0,34 
3 12 07042193-34/2 Balaton 0,17 0,28 0,46 0,00 0,42 0,48 2,26 1,27 2,79 6,34 1,20 0,58 0,34 
3 81 07042195-034/1 Balaton 0,15 0,36 0,92 0,00 0,32 0,59 2,81 1,43 3,05 7,45 0,80 0,50 0,77 
3 82 07042195-034/2 Balaton 0,13 0,33 0,86 0,00 0,29 0,52 2,67 1,31 2,90 7,19 0,76 0,48 0,70 
3 165 07042196-034/1 Balaton 0,10 0,22 0,45 0,00 0,22 0,39 2,38 1,01 2,96 5,95 0,76 0,44 0,58 
3 166 07042196-034/2 Balaton 0,20 0,30 0,50 0,00 0,36 4,55 2,60 1,22 3,17 6,44 0,76 0,45 0,63 
3 201 07045730-009/1 Balaton 0,16 0,36 0,87 0,00 0,28 0,52 2,83 1,21 3,38 6,96 0,55 0,45 0,73 
3 202 07045730-009/2 Balaton 0,16 0,36 0,83 0,00 0,30 0,51 2,75 1,25 3,33 6,89 0,58 0,43 0,68 
3 233 07045728-009/1 Balaton 0,15 0,27 0,57 0,00 0,31 0,44 2,27 1,07 2,82 5,73 0,51 0,35 0,59 




Tab. 25: Fortsetzung 
   Peak Nr. 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35 
SC ANr. Probe  Name ωb - Gliadine  HMW - Glutenine  
4 25 07042193-46/1 Capo 0,14 0,44 0,50 0,00 0,47 0,28 2,55 1,25 4,90 6,53 0,59 0,37 0,57 
4 26 07042193-46/2 Capo 0,13 0,40 0,49 0,00 0,41 0,27 2,47 1,23 4,81 6,38 0,61 0,37 0,58 
4 65 07045735-026/1 Capo 0,31 0,61 0,80 0,00 0,39 0,38 2,78 1,41 5,69 7,40 0,75 0,49 0,70 
4 66 07045735-026/2 Capo 0,42 0,68 0,84 0,00 0,49 0,41 3,22 1,53 5,74 7,60 0,92 0,53 0,71 
4 131 07050153-026/1 Capo 1,34 1,42 1,05 0,00 1,71 0,65 3,99 2,33 5,97 9,14 2,32 1,10 0,84 
4 132 07050153-026/2 Capo 0,51 1,05 0,96 0,00 0,60 0,54 3,77 1,82 5,94 9,53 2,65 1,28 0,77 
4 183 07042196-046/1 Capo 0,20 0,59 0,61 0,00 0,55 0,35 3,07 1,41 5,51 7,13 0,93 0,46 0,54 
4 184 07042196-046/2 Capo 0,17 0,53 0,62 0,00 0,33 0,33 3,10 1,25 5,53 7,32 0,98 0,49 0,56 
4 215 07045730-021/1 Capo 0,34 0,73 1,01 0,00 0,47 0,39 3,23 1,36 5,97 8,11 1,79 0,83 0,57 
4 216 07045730-021/2 Capo 0,38 0,76 1,01 0,00 0,45 0,36 3,01 1,62 5,74 8,31 1,90 0,82 0,53 
4 249 07045728-021/1 Capo 0,28 0,60 0,81 0,00 0,39 0,38 2,72 0,00 5,96 7,04 1,74 0,79 0,57 
4 250 07045728-021/2 Capo 0,33 0,65 0,86 0,00 0,50 0,39 3,10 0,00 6,15 7,32 1,81 0,81 0,59 
4 277 07045734-026/1 Capo 0,23 0,45 0,38 0,00 0,27 0,21 2,63 0,00 5,33 6,22 0,90 0,41 0,53 
4 278 07045734-026/2 Capo 0,23 0,45 0,38 0,00 0,38 0,25 2,79 0,00 5,65 6,43 0,98 0,46 0,56 
4 317 07045731-026/1 Capo 0,32 0,54 0,53 0,00 0,45 0,29 2,61 0,00 5,55 6,45 1,36 0,64 0,60 
4 318 07045731-026/2 Capo 0,22 0,46 0,49 0,00 0,32 0,25 2,53 0,00 5,35 6,36 1,31 0,60 0,56 
5 67 07045735-029/1 Chevalier 0,24 0,67 0,55 0,00 0,33 0,50 4,38 1,45 2,59 7,50 1,48 0,00 0,39 
5 68 07045735-029/2 Chevalier 0,29 0,70 0,57 0,00 0,39 0,49 4,41 1,47 2,61 7,54 1,58 0,00 0,39 
5 135 07050153-029/1 Chevalier 0,09 0,53 0,39 0,00 0,35 0,49 3,71 1,40 2,04 7,28 2,24 0,56 0,58 
5 136 07050153-029/2 Chevalier 0,08 0,54 0,41 0,00 0,33 0,51 4,00 1,50 2,20 7,73 2,36 0,60 0,61 
5 281 07045734-029/1 Chevalier 0,19 0,54 0,33 0,00 0,31 0,41 3,59 0,99 1,92 6,34 1,20 0,32 0,51 
5 282 07045734-029/2 Chevalier 0,15 0,49 0,29 0,00 0,25 0,37 3,55 0,87 1,90 6,18 1,04 0,26 0,46 
5 321 07045731-029/1 Chevalier 0,16 0,49 0,31 0,00 0,29 0,39 3,25 0,90 1,86 6,22 1,59 0,37 0,47 
5 322 07045731-029/2 Chevalier 0,16 0,46 0,29 0,00 0,26 0,35 3,07 0,93 1,77 6,02 1,51 0,36 0,45 
6 171 07042196-041/1 Element 0,23 0,46 0,09 0,00 0,56 0,54 3,69 1,63 5,95 9,27 1,73 0,99 0,54 




Tab. 25: Fortsetzung 
   Peak Nr. 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35 
SC ANr. Probe  Name ωb - Gliadine  HMW - Glutenine  
7 53 07045735-013/1 ENG 583 74a 0,00 0,13 0,26 0,00 0,46 0,26 5,27 0,00 0,00 7,42 0,75 0,38 0,51 
7 54 07045735-013/2 ENG 583 74a 0,00 0,08 0,15 0,00 0,36 0,24 4,86 0,00 0,00 7,30 0,73 0,37 0,48 
7 151 07050152-013/1 ENG 583/74a 0,00 0,00 0,00 0,00 0,25 0,20 4,56 0,00 0,00 6,80 0,74 0,35 0,45 
7 152 07050152-013/2 ENG 583/74a 0,00 0,00 0,00 0,00 0,23 0,18 4,74 0,00 0,00 6,91 0,77 0,40 0,47 
7 261 07045734-013/1 ENG 583/74a 0,07 0,14 0,04 0,00 0,24 0,07 3,30 0,84 0,00 7,64 0,60 0,37 0,61 
7 262 07045734-013/2 ENG 583/74a 0,04 0,10 0,04 0,00 0,20 0,06 3,18 0,76 0,00 7,38 0,59 0,38 0,58 
7 297 07045731-013/1 ENG 583/74A 0,03 0,08 0,07 0,00 0,26 0,18 2,86 0,71 0,00 5,47 1,32 0,49 0,63 
7 298 07045731-013/2 ENG 583/74A 0,05 0,11 0,08 0,00 0,29 0,21 2,79 0,70 0,00 5,43 1,36 0,48 0,67 
8 19 07042193-43/1 Erla Kolben 0,23 0,37 0,04 0,00 0,88 0,59 3,43 1,62 5,99 9,01 2,36 1,04 0,53 
8 20 07042193-43/2 Erla Kolben 0,27 0,33 0,04 0,00 0,98 0,62 3,39 1,66 5,89 9,03 2,48 1,09 0,56 
8 35 07045735-024/1 Erla Kolben 0,25 0,84 0,17 0,00 0,86 0,50 3,18 1,62 6,21 8,32 1,05 0,75 0,91 
8 36 07045735-024/2 Erla Kolben 0,30 1,01 0,21 0,00 1,10 0,54 3,31 1,63 5,90 7,93 1,07 0,76 0,95 
8 89 07042195-043/1 Erla Kolben 0,20 0,74 0,07 0,00 0,63 0,52 4,06 1,75 6,83 9,58 1,74 0,73 0,80 
8 90 07042195-043/2 Erla Kolben 0,22 0,84 0,08 0,00 0,75 0,54 4,12 1,73 6,73 9,68 1,78 0,74 0,85 
8 127 07050153-024/1 Erla Kolben 0,14 0,48 0,08 0,00 0,54 0,62 4,04 1,76 6,23 9,76 2,63 1,27 0,92 
8 128 07050153-024/2 Erla Kolben 0,16 0,54 0,10 0,00 0,60 0,64 4,25 1,88 6,44 10,2 2,81 1,35 0,99 
8 173 07042196-043/1 Erla Kolben 0,17 0,41 0,03 0,00 0,27 1,26 3,49 1,22 5,93 7,89 1,35 0,81 0,60 
8 174 07042196-043/2 Erla Kolben 0,19 0,47 0,04 0,00 0,32 0,43 3,53 1,30 5,98 8,16 1,47 0,85 0,63 
8 209 07045730-018/1 Erla Kolben 0,16 0,48 0,13 0,00 0,41 0,41 3,33 1,04 5,79 7,69 1,47 0,81 0,71 
8 210 07045730-018/2 Erla Kolben 0,24 0,71 0,19 0,00 0,63 0,47 3,44 1,07 5,96 7,90 1,55 0,83 0,69 
8 243 07045728-018/1 Erla Kolben 0,18 0,50 0,13 0,00 0,41 0,45 3,58 0,00 6,54 7,71 1,48 0,81 0,80 
8 244 07045728-018/2 Erla Kolben 0,19 0,53 0,14 0,00 0,47 0,50 3,82 0,00 7,04 8,24 1,62 0,89 0,86 
8 273 07045734-024/1 Erla Kolben 0,36 0,74 0,13 0,00 0,71 0,41 3,27 0,00 6,86 7,79 1,16 0,68 0,76 
8 274 07045734-024/2 Erla Kolben 0,23 0,54 0,08 0,00 0,45 0,32 3,28 0,00 6,45 7,60 1,07 0,64 0,72 
8 313 07045731-024/1 Erla Kolben 0,22 0,59 0,12 0,00 0,46 0,35 3,01 0,00 6,22 7,45 1,46 0,81 0,79 




Tab. 25: Fortsetzung 
   
Peak Nr. 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35 
SC ANr. Probe  Name ωb - Gliadine  HMW - Glutenine  
9 27 07042193-47/1 Estevan 0,18 0,52 0,66 0,00 0,04 0,50 3,02 0,00 6,15 7,04 0,69 0,48 0,59 
9 28 07042193-47/2 Estevan 0,22 0,55 0,65 0,00 0,04 0,52 2,67 0,00 6,17 6,85 0,68 0,47 0,58 
9 95 07042195-047/1 Estevan 1,41 2,00 1,52 0,00 0,24 1,39 4,41 0,00 8,76 8,84 1,68 0,81 0,75 
9 96 07042195-047/2 Estevan 1,44 2,05 1,53 0,00 0,26 1,43 4,39 0,00 8,94 8,99 1,78 0,85 0,76 
9 179 07042196-047/1 Estevan 0,18 0,60 0,73 0,00 0,11 0,50 3,07 0,00 6,08 7,56 1,42 0,69 0,53 
9 180 07042196-047/2 Estevan 0,23 0,64 0,73 0,00 0,11 0,54 3,22 0,00 6,03 7,58 1,31 0,68 0,54 
9 217 07045730-022/1 Estevan 0,33 0,94 1,21 0,00 0,13 0,71 3,65 0,00 6,88 8,50 1,91 0,94 0,52 
9 218 07045730-022/2 Estevan 0,00 0,76 1,18 0,00 0,12 0,62 3,67 0,00 7,11 8,72 1,79 0,88 0,53 
9 251 07045728-022/1 Estevan 0,29 0,80 1,15 0,00 0,21 0,84 3,65 0,00 6,31 8,28 2,05 1,06 0,49 
9 252 07045728-022/2 Estevan 0,30 0,84 1,18 0,00 0,20 0,85 3,70 0,00 6,20 8,32 1,90 0,97 0,52 
10 121 07050153-019/1 JDS 2046 0,00 0,56 0,52 0,05 0,28 0,53 2,80 1,28 4,87 7,57 1,76 0,85 0,69 
10 122 07050153-019/2 JDS 2046 0,00 0,52 0,50 0,04 0,23 0,50 2,64 1,25 4,68 7,43 1,69 0,84 0,70 
11 33 07045735-023/1 Kerubino 0,26 0,46 0,70 0,00 0,44 0,59 3,07 1,66 4,06 8,09 0,87 0,58 0,83 
11 34 07045735-023/2 Kerubino 0,18 0,39 0,64 0,00 0,30 0,52 2,83 1,46 3,94 7,63 0,89 0,57 0,78 
11 125 07050153-023/1 Kerubino 0,15 0,33 0,49 0,00 0,27 0,54 2,54 1,40 3,36 6,89 1,54 0,84 0,76 
11 126 07050153-023/2 Kerubino 0,23 0,39 0,53 0,00 0,41 0,56 0,27 1,55 3,42 7,03 1,62 0,87 0,79 
11 271 07045734-023/1 Kerubino 0,14 0,27 0,41 0,00 0,19 0,38 2,60 0,90 3,37 6,38 0,89 0,56 0,66 
11 272 07045734-023/2 Kerubino 0,16 0,26 0,32 0,00 0,21 0,38 2,70 0,90 3,50 6,65 0,82 0,55 0,65 
11 311 07045731-023/1 Kerubino 0,15 0,25 0,37 0,00 0,20 0,36 2,15 0,76 2,97 5,83 0,97 0,57 0,59 
11 312 07045731-023/2 Kerubino 0,17 0,26 0,38 0,00 0,21 0,36 2,16 0,76 2,93 5,61 0,97 0,58 0,61 
12 43 07045735-004/2 Lahertis 0,00 0,25 0,00 0,00 0,53 0,61 4,70 1,43 2,45 7,47 0,55 0,31 0,30 
12 44 07045735-004/2 Lahertis 0,00 0,25 0,00 0,00 0,42 0,24 5,22 1,40 2,56 7,76 0,57 0,35 0,31 
12 101 07050153-004/1 Lahertis 0,00 0,26 0,03 0,00 0,41 0,21 5,33 0,00 1,94 6,77 1,45 0,00 0,46 
12 102 07050153-004/2 Lahertis 0,00 0,28 0,02 0,00 0,33 0,17 5,33 0,00 1,95 6,93 1,13 0,00 0,46 
12 141 07050152-004/1 Lahertis 0,00 0,22 0,00 0,00 0,36 0,21 5,09 1,30 2,55 7,55 0,60 0,35 0,30 
12 142 07050152-004/2 Lahertis 0,00 0,21 0,00 0,00 0,40 0,18 5,00 1,28 2,49 7,59 0,63 0,38 0,29 
12 287 07045731-004/1 Lahertis 0,31 0,26 0,01 0,00 0,40 0,26 4,45 1,08 2,08 7,30 1,64 0,50 0,46 




Tab. 25: Fortsetzung 
   Peak Nr. 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35 
SC ANr. Probe  Name ωb - Gliadine  HMW - Glutenine  
13 45 07045735-005/1 LEU50204 0,26 0,65 0,93 0,00 0,47 0,56 2,98 1,45 4,07 7,02 0,48 0,36 0,58 
13 46 07045735-005/2 LEU50204 0,21 0,62 0,92 0,00 0,42 0,57 3,06 1,43 4,15 7,21 0,51 0,36 0,55 
13 103 07050153-005/1 LEU 50204 0,16 0,53 0,58 0,00 0,32 0,40 2,35 1,12 3,40 6,02 0,87 0,55 0,49 
13 104 07050153-005/2 LEU 50204 0,17 0,54 0,62 0,00 0,35 0,45 2,57 1,21 3,73 6,51 0,95 0,55 0,52 
13 143 07050152-005/1 LEU 50204 0,13 0,39 0,48 0,00 0,28 0,37 2,35 1,01 3,39 5,93 0,44 0,33 0,44 
13 144 07050152-005/2 LEU 50204 0,14 0,42 0,52 0,00 0,29 0,40 2,51 1,04 3,61 6,19 0,49 0,37 0,48 
13 289 07045731-005/1 LEU 50204 0,26 0,47 0,63 0,00 0,36 0,43 2,43 0,91 3,33 6,25 1,12 0,56 0,43 
13 290 07045731-005/2 LEU 50204 0,31 0,48 0,56 0,00 0,44 0,50 2,28 0,98 3,22 6,12 1,28 0,64 0,48 
14 23 07042193-45/1 Ludwig 0,46 0,22 0,80 0,00 0,49 0,48 5,14 0,00 0,00 7,34 0,60 0,38 0,65 
14 24 07042193-45/2 Ludwig 0,37 0,15 0,71 0,00 0,35 0,44 5,02 0,00 0,00 7,24 0,66 0,38 0,64 
14 37 07045735-025/1 Ludwig 0,28 0,60 1,06 0,00 0,62 0,58 5,92 0,00 0,00 8,04 1,21 0,26 0,93 
14 38 07045735-025/2 Ludwig 0,20 0,51 0,94 0,00 0,49 0,53 5,51 0,00 0,00 7,54 1,20 0,27 0,89 
14 93 07042195-045/1 Ludwig 0,52 1,08 1,65 0,00 0,55 0,75 7,37 0,00 0,00 9,91 1,97 0,48 1,04 
14 94 07042195-045/2 Ludwig 1,07 1,62 1,79 0,00 1,04 0,80 6,75 0,00 0,00 9,02 1,85 0,44 1,05 
14 129 07050153-025/1 Ludwig 0,00 0,43 0,65 0,00 0,31 0,52 5,19 0,00 0,00 7,35 2,24 0,56 0,91 
14 130 07050153-025/2 Ludwig 0,00 0,46 0,71 0,00 0,33 0,50 5,03 0,00 0,00 7,14 2,13 0,52 0,88 
14 177 07042196-045/1 Ludwig 0,19 0,52 0,65 0,00 0,28 0,46 3,60 0,99 1,28 6,87 1,59 0,44 0,83 
14 178 07042196-045/2 Ludwig 0,22 0,58 0,74 0,00 0,31 0,48 4,01 0,95 1,43 7,13 1,72 0,51 0,86 
14 213 07045730-020/1 Ludwig 0,28 0,77 1,36 0,00 0,36 0,58 4,64 1,20 0,00 8,10 1,98 0,45 0,77 
14 214 07045730-020/2 Ludwig 0,35 0,83 1,40 0,00 0,42 0,55 4,76 1,31 0,00 8,08 1,77 0,42 0,80 
14 247 07045728-020/1 Ludwig 0,26 0,66 1,16 0,00 0,38 0,68 4,11 1,32 0,00 7,24 1,69 0,44 0,73 
14 248 07045728-020/2 Ludwig 0,28 0,72 1,21 0,00 0,40 0,73 4,12 1,45 0,00 7,30 2,11 0,52 0,76 
14 275 07045734-025/1 Ludwig 0,23 0,47 0,57 0,00 0,26 0,36 3,79 0,95 0,00 6,72 1,17 0,45 0,53 
14 276 07045734-025/2 Ludwig 0,21 0,46 0,56 0,00 0,24 0,34 3,65 0,94 0,00 6,87 1,22 0,46 0,54 
14 315 07045731-025/1 Ludwig 0,32 0,61 0,82 0,00 0,36 0,43 3,67 0,00 1,27 6,75 1,50 0,39 0,86 




Tab. 25: Fortsetzung 
   Peak Nr. 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35 
SC ANr. Probe  Name ωb - Gliadine  HMW - Glutenine  
15 1 07042193-26/1 Manhattan 0,18 0,25 0,29 0,00 0,33 0,47 1,67 1,14 0,00 7,31 0,63 0,52 0,30 
15 2 07042193-26/2 Manhattan 0,11 0,20 0,28 0,00 0,29 0,42 1,64 1,05 0,00 7,13 0,61 0,63 0,57 
15 51 07045735-012/1 Manhattan 0,10 0,22 0,31 0,00 0,22 0,42 1,94 1,15 0,00 7,74 0,39 0,40 0,83 
15 52 07045735-012/2 Manhattan 0,11 0,23 0,32 0,00 0,22 0,44 1,98 1,19 0,00 7,92 0,40 0,41 0,85 
15 71 07042195-026/1 Manhattan 0,19 0,41 0,59 0,00 0,31 0,53 2,50 1,52 0,00 9,70 0,68 0,46 0,70 
15 72 07042195-026/2 Manhattan 0,18 0,41 0,58 0,00 0,29 0,52 2,41 1,51 0,00 9,67 0,68 0,45 0,70 
15 109 07050153-012/1 Manhattan 0,06 0,14 0,18 0,00 0,13 0,32 1,50 0,94 0,00 6,31 0,86 0,51 0,67 
15 110 07050153-012/2 Manhattan 0,06 0,16 0,19 0,00 0,16 0,34 1,54 0,99 0,00 6,55 0,87 0,51 0,68 
15 149 07050152-012/1 Manhattan 0,00 0,13 0,16 0,00 0,24 0,39 2,31 1,00 0,00 7,02 0,54 0,36 0,67 
15 150 07050152-012/2 Manhattan 0,00 0,13 0,16 0,00 0,22 0,40 2,51 1,04 0,00 7,60 0,60 0,39 0,77 
15 189 07042196-026/1 Manhattan 0,12 0,21 0,24 0,00 0,22 0,36 1,68 0,96 7,00 0,00 0,66 0,44 0,65 
15 190 07042196-026/2 Manhattan 0,08 0,18 0,24 0,00 0,18 0,34 1,71 0,98 7,16 0,00 0,67 0,44 0,59 
15 191 07045730-001/1 Manhattan 0,14 0,38 0,60 0,00 0,28 0,51 2,35 1,43 9,43 0,00 1,09 0,82 0,70 
15 192 07045730-001/2 Manhattan 0,14 0,36 0,55 0,00 0,27 0,50 2,22 1,36 9,44 0,00 1,03 0,78 0,70 
15 221 07045728-001/1 Manhattan 0,11 0,25 0,44 0,00 0,30 0,51 2,03 0,00 1,30 8,12 1,38 0,81 0,65 
15 222 07045728-001/2 Manhattan 0,16 0,30 0,47 0,00 0,35 0,65 1,90 0,00 1,33 8,23 1,52 0,81 0,65 
15 259 07045734-012/1 Manhattan 0,09 0,15 0,15 0,00 0,18 0,34 1,34 0,67 0,00 5,42 0,74 0,45 0,59 
15 260 07045734-012/2 Manhattan 0,07 0,10 0,11 0,00 0,21 0,26 1,30 0,70 0,00 5,42 0,70 0,41 0,59 
15 295 07045731-012/1 Manhattan 0,13 0,22 0,29 0,00 0,26 0,51 1,56 0,00 1,02 6,61 1,13 0,69 0,63 
15 296 07045731-012/2 Manhattan 0,10 0,20 0,29 0,00 0,23 0,48 1,61 0,00 0,99 6,67 0,97 0,65 0,66 
16 137 07050153-030/1 MEGAS 0,00 0,43 0,44 0,00 0,28 0,46 3,59 1,29 0,00 7,11 1,89 0,49 0,50 
16 138 07050153-030/2 MEGAS 0,00 0,32 0,45 0,00 0,53 0,49 3,41 1,39 0,00 6,74 1,86 0,51 0,52 
17 133 07050153-027/1 Mulan 0,00 0,14 0,02 0,00 0,25 0,50 2,17 1,25 4,04 6,39 1,77 0,91 0,43 




Tab. 25: Fortsetzung 
   
Peak Nr. 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35 
SC ANr. Probe  Name ωb - Gliadine  HMW - Glutenine  
18 39 07045735-027/1 NORD 3366 0,17 0,22 0,01 0,00 0,35 0,46 2,21 1,24 4,57 6,25 0,86 0,45 0,47 
18 40 07045735-027/2 NORD 3366 0,16 0,21 0,01 0,00 0,35 0,45 2,17 1,24 4,47 6,20 0,86 0,45 0,46 
18 279 07045734-027/1 NORD 3366 0,15 0,23 0,02 0,00 0,22 0,44 2,15 0,00 5,17 5,92 0,97 0,46 0,38 
18 280 07045734-027/2 NORD 3366 0,14 0,21 0,01 0,00 0,27 0,45 2,40 0,00 5,25 6,19 1,04 0,50 0,41 
18 319 07045731-027/1 NORD 3366 0,20 0,29 0,09 0,00 0,33 0,50 2,10 0,00 4,77 6,06 1,32 0,63 0,47 
18 320 07045731-027/2 NORD 3366 0,19 0,28 0,05 0,00 0,27 0,51 2,04 0,00 4,99 6,19 1,31 0,61 0,46 
19 55 07045735-014/1 NORD 98073/10 0,18 0,35 0,18 0,68 0,36 0,45 4,62 0,00 0,00 7,03 0,75 0,33 0,54 
19 56 07045735-014/2 NORD 98073/10 0,17 0,34 0,17 0,69 0,35 0,44 4,77 0,00 0,00 6,94 0,80 0,33 0,53 
19 113 07050153-014/1 
NORD 98073/10 
(JENGA) 0,17 0,43 0,44 0,09 0,33 0,35 3,45 0,00 0,00 4,98 1,06 0,32 0,46 
19 114 07050153-014/2 
NORD98073/10 
(JENGA) 0,10 0,33 0,38 0,10 0,24 0,31 3,28 0,00 0,00 4,85 1,05 0,30 0,44 
19 153 07050152-014/1 NORD98073/10 0,08 0,31 0,42 0,00 0,21 0,35 3,04 0,92 0,00 6,28 0,68 0,31 0,48 
19 154 07050152-014/2 NORD98073/10 0,12 0,38 0,47 0,00 0,27 0,38 3,20 1,01 0,00 6,62 0,75 0,33 0,53 
19 263 07045734-014/1 NORD98073/10 0,13 0,34 0,39 0,00 0,28 0,32 2,95 0,79 0,00 5,73 0,56 0,33 0,49 
19 264 07045734-014/2 NORD98073/10 0,08 0,28 0,36 0,00 0,20 0,28 2,81 0,70 0,00 5,46 0,54 0,32 0,46 
19 299 07045731-014/1 NORD98073/10 0,10 0,32 0,48 0,00 0,26 0,39 2,71 0,96 0,00 5,87 1,40 0,42 0,65 
19 300 07045731-014/2 NORD98073/10 0,10 0,33 0,50 0,00 0,29 0,38 2,56 0,93 0,00 5,62 1,60 0,50 0,67 
20 111 07050153-013/1 Papageno 0,27 0,58 0,20 0,17 0,86 0,34 5,32 0,00 0,00 7,44 1,42 0,44 0,60 
20 112 07050153-013/2 Papageno 0,14 0,30 0,11 0,14 0,47 0,25 5,03 0,00 0,00 6,97 1,43 0,39 0,52 
21 41 07045735-002/1 PBIS02/1026 0,16 0,48 0,54 0,00 0,30 0,47 2,58 1,23 4,94 6,38 0,44 0,35 0,14 
21 42 07045735-002/2 PBIS02/1026 0,11 0,42 0,50 0,00 0,24 0,44 2,51 1,17 4,71 6,22 0,43 0,35 0,14 
21 99 07050153-002/1 PIBS 02/1026 0,11 0,37 0,30 0,00 0,25 0,39 2,22 1,02 4,04 5,71 0,83 0,45 0,47 
21 100 07050153-002/2 PIBS 02/1026 0,07 0,34 0,28 0,00 0,18 0,34 2,14 0,94 4,04 5,53 0,83 0,42 0,55 
21 139 07050152-002/1 PBIS 02/1026 0,09 0,37 0,31 0,00 0,25 0,43 2,42 1,10 4,64 6,03 0,45 0,38 0,63 
21 140 07050152-002/2 PBIS 02/1026 0,07 0,34 0,30 0,00 0,20 0,36 2,27 1,00 4,30 5,70 0,41 0,34 0,55 
21 285 07045731-002/1 PBIS 02/1026 0,27 0,54 0,40 0,00 0,34 0,39 2,26 0,00 4,91 6,19 1,18 0,51 0,55 




Tab. 25: Fortsetzung 
   
Peak Nr. 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35 
SC ANr. Probe  Name ωb - Gliadine  HMW - Glutenine  
22 5 07042193-28/1 Philipp 0,36 0,52 0,65 0,04 0,53 0,36 2,56 1,24 3,54 6,56 1,10 0,51 0,59 
22 6 07042193-28/2 Philipp 0,34 0,54 0,72 0,05 0,52 0,39 2,76 1,39 3,76 7,10 1,28 0,60 0,59 
22 75 07042195-028/1 Philipp 0,47 0,82 1,30 0,00 0,57 0,44 3,59 1,73 4,57 8,51 1,21 0,57 0,64 
22 76 07042195-028/2 Philipp 0,22 0,50 0,95 0,00 0,26 0,29 2,90 1,29 3,84 7,02 0,99 0,44 0,45 
22 195 07045730-003/1 Philipp 0,18 0,59 1,16 0,00 0,34 0,39 3,65 1,53 4,73 8,63 1,45 0,74 0,64 
22 196 07045730-003/2 Philipp 0,16 0,55 1,10 0,00 0,30 0,38 3,03 1,63 4,48 8,43 1,46 0,67 0,61 
22 225 07045728-003/1 Philipp 0,25 0,51 0,99 0,00 0,34 0,37 2,97 1,26 4,03 6,57 0,42 0,35 0,56 
22 226 07045728-003/2 Philipp 0,21 0,47 0,95 0,00 0,29 0,34 2,82 1,31 3,89 6,56 0,39 0,34 0,53 
23 241 07045728-017/1 Saturnus 0,20 0,62 0,78 0,00 0,11 0,53 3,60 0,00 6,23 7,90 1,32 0,62 0,49 
23 242 07045728-017/2 Saturnus 0,16 0,59 0,75 0,00 0,11 0,78 3,51 0,00 5,79 7,75 1,44 0,68 0,48 
24 269 07045734-019/1 SDS 2046 0,21 0,57 0,43 0,00 0,21 0,37 2,74 0,82 4,82 6,73 0,81 0,45 0,57 
24 270 07045734-019/2 SDS 2046 0,20 0,57 0,38 0,00 0,11 0,20 2,52 0,74 4,50 6,41 0,63 0,29 0,34 
24 307 07045731-019/1 SDS 2046 0,30 0,55 0,51 0,00 0,25 0,43 2,62 0,00 5,26 6,77 0,97 0,48 0,55 
24 308 07045731-019/2 SDS 2046 0,30 0,57 0,52 0,00 0,25 0,46 2,70 0,00 5,42 6,94 1,01 0,49 0,58 
25 31 07045735-020/1 SE 322/04WW 0,14 0,08 0,02 0,00 0,38 0,47 2,84 1,29 3,56 6,76 0,77 0,46 0,52 
25 32 07045735-020/2 SE 322/04WW 0,19 0,11 0,02 0,00 0,51 0,52 3,00 1,33 3,68 6,98 0,85 0,46 0,56 
25 123 07050153-020/1 SE 322/04 WW 0,12 0,07 0,01 0,04 0,40 0,56 3,15 1,47 3,69 7,66 1,75 0,88 0,60 
25 124 07050153-020/2 SE 322/04 WW 0,15 0,08 0,01 0,04 0,41 0,58 3,14 1,55 3,69 7,73 1,86 0,92 0,61 
25 309 07045731-020/1 SE 322/04 WW 0,28 0,14 0,03 0,00 0,47 0,45 2,54 0,86 3,07 6,15 1,01 0,52 0,50 
25 310 07045731-020/2 SE 322/04 WW 0,18 0,08 0,02 0,00 0,29 0,40 2,32 0,78 3,02 5,64 0,97 0,49 0,45 
26 17 07042193-41/1 SE 403/03 0,11 0,26 0,02 0,00 0,63 0,48 2,98 1,53 5,47 9,02 2,22 1,10 0,50 
26 18 07042193-41/2 SE 403/03 0,10 0,26 0,02 0,00 0,62 0,46 2,88 1,47 5,35 8,75 2,12 1,05 0,48 
26 87 07042195-041/1 SE 403/03 0,13 0,36 0,03 0,00 0,61 0,53 3,64 1,95 6,15 9,70 1,55 0,84 0,52 
26 88 07042195-041/2 SE 403/03 0,15 0,39 0,05 0,00 0,62 0,56 3,95 2,10 6,69 10,44 1,77 0,94 0,55 
26 207 07045730-016/1 SE 403/03 0,17 0,36 0,03 0,00 0,51 0,49 3,46 1,42 6,18 8,96 1,73 0,96 0,43 
26 208 07045730-016/2 SE 403/03 0,18 0,37 0,04 0,00 0,51 0,49 3,51 1,36 6,16 9,14 1,75 0,93 0,45 
26 239 07045728-016/1 SE 403/03 0,13 0,32 0,05 0,00 0,31 0,58 3,28 0,00 6,51 8,34 1,32 0,64 0,48 




Tab. 25: Fortsetzung 
   Peak Nr. 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35 
SC ANr. Probe  Name ωb - Gliadine  HMW - Glutenine  
27 69 07045735-030/1 STRU 001586.1 0,15 0,31 0,43 0,00 0,28 0,37 4,55 0,00 0,00 6,74 0,76 0,28 0,49 
27 70 07045735-030/2 STRU 001586.1 0,11 0,33 0,44 0,00 0,28 0,38 4,64 0,00 0,00 6,59 0,81 0,27 0,49 
27 283 07045734-030/1 STRV 001586.1 0,17 0,31 0,34 0,00 0,31 0,21 2,99 0,69 0,00 5,47 0,95 0,24 0,36 
27 284 07045734-030/2 STRV 001586.1 0,12 0,23 0,25 0,00 0,24 0,26 2,90 0,71 0,00 5,37 0,90 0,22 0,38 
27 323 07045731-030/1 STRU 001586.1 0,12 0,22 0,27 0,00 0,24 0,26 2,47 0,69 0,00 4,90 1,03 0,30 0,44 
27 324 07045731-030/2 STRU 001586.1 0,10 0,18 0,26 0,00 0,22 0,25 2,39 0,64 0,00 4,72 1,05 0,30 0,41 
28 85 07042195-036/1 SZD 2006 0,32 0,83 1,36 0,00 0,39 0,61 3,42 1,63 5,92 8,38 1,31 0,59 0,68 
28 86 07042195-036/2 SZD 2006 0,40 0,94 1,44 0,00 0,48 0,67 3,67 1,80 6,28 8,91 1,34 0,61 0,72 
28 169 07042196-036/1 SZD 2006 0,17 0,61 0,76 0,00 0,40 0,50 3,21 1,31 5,37 7,48 1,14 0,56 0,63 
28 170 07042196-036/2 SZD 2006 0,15 0,59 0,77 0,00 0,40 0,51 3,31 1,31 5,55 7,58 1,13 0,56 0,64 
28 205 07045730-011/1 SZD 2006 0,34 0,80 1,05 0,00 0,56 0,56 2,96 1,22 5,04 7,36 1,41 0,68 0,60 
28 206 07045730-011/2 SZD 2006 0,20 0,68 1,05 0,00 0,39 0,52 3,11 1,14 5,45 7,54 1,53 0,71 0,54 
28 237 07045728-011/1 SZD 2006 0,28 0,77 1,07 0,00 0,34 0,56 3,14 1,42 5,36 7,27 0,97 0,53 0,68 
28 238 07045728-011/2 SZD 2006 0,30 0,86 1,16 0,00 0,39 0,62 3,37 1,47 5,82 7,83 1,05 0,57 0,70 
29 57 07045735-015/1 SZD 68/97-6 0,09 0,43 0,75 0,00 0,26 0,48 5,86 0,00 0,00 8,02 1,06 0,27 0,87 
29 58 07045735-015/2 SZD 68/97-6 0,11 0,45 0,77 0,00 0,29 0,50 6,00 0,00 0,00 8,19 1,12 0,28 0,72 
29 115 07050153-015/1 SZD 68/97-6 0,09 0,41 0,55 0,13 0,29 0,42 5,05 0,00 0,00 7,48 1,57 0,44 0,80 
29 116 07050153-015/2 SZD 68/97-6 0,06 0,40 0,52 0,13 0,24 0,34 4,89 0,00 0,00 7,38 1,52 0,42 0,77 
29 155 07050152-015/1 SZD 68/97-6 0,14 0,42 0,51 0,00 0,24 0,39 5,01 0,00 0,00 7,26 0,87 0,36 0,72 
29 156 07050152-015/2 SZD 68/97-6 0,12 0,41 0,52 0,00 0,21 0,39 5,19 0,00 0,00 7,54 1,01 0,29 0,74 
29 301 07045731-015/1 SZD 68/97-6 0,13 0,36 0,56 0,00 0,25 0,41 3,38 1,23 0,00 6,53 1,48 0,37 0,67 
29 302 07045731-015/2 SZD 68/97-6 0,18 0,40 0,59 0,00 0,32 0,45 3,28 1,32 0,00 6,62 1,85 0,46 0,70 
30 91 07042195-044/1 SZD 7912 A 0,44 0,65 0,86 0,00 0,84 0,75 2,97 1,89 3,26 8,10 1,16 0,64 0,84 
30 92 07042195-044/2 SZD 7912 A 0,84 1,05 1,11 0,00 1,48 0,99 3,38 2,38 3,72 8,70 1,18 0,66 0,96 
30 175 07042196-044/1 SZD 7912 A 0,16 0,29 0,48 0,00 0,26 0,46 2,66 1,21 3,05 6,67 1,26 0,64 0,70 




Tab. 25: Fortsetzung 
   Peak Nr. 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35 
SC ANr. Probe  Name ωb - Gliadine  HMW - Glutenine  
30 211 07045730-019/1 SZD 7912 A 0,16 0,36 0,71 0,00 0,26 0,48 2,75 1,25 3,21 7,15 1,23 0,63 0,65 
30 212 07045730-019/2 SZD 7912 A 0,13 0,33 0,68 0,00 0,26 0,46 2,66 1,23 3,03 6,99 1,29 0,63 0,61 
30 245 07045728-019/1 SZD 7912 A 0,09 0,23 0,54 0,00 0,22 0,59 2,31 1,02 2,79 6,01 1,15 0,59 0,62 
30 246 07045728-019/2 SZD 7912 A 0,13 0,29 0,58 0,00 0,28 0,61 2,43 1,12 2,90 6,26 1,14 0,59 0,67 
31 59 07045735-016/1 SZD 7913 0,10 0,31 0,67 0,00 0,28 0,50 3,05 1,34 3,53 7,29 0,84 0,48 0,75 
31 60 07045735-016/2 SZD 7913 0,13 0,34 0,70 0,00 0,32 0,54 3,10 1,43 3,88 7,50 0,88 0,53 0,79 
31 117 07050153-016/1 SZD 7913 0,09 0,31 0,55 0,09 0,26 0,50 2,74 1,34 3,46 7,03 1,28 0,72 0,81 
31 118 07050153-016/2 SZD 7913 0,10 0,33 0,59 0,10 0,27 1,06 2,84 1,39 3,54 7,30 1,41 0,76 0,85 
31 157 07050152-016/1 SZD 7913 0,18 0,35 0,58 0,00 0,27 0,50 2,65 1,19 3,30 6,74 0,82 0,53 0,73 
31 158 07050152-016/2 SZD 7913 0,19 0,34 0,59 0,00 0,29 0,55 2,58 1,19 3,25 6,68 0,75 0,50 0,71 
31 265 07045734-016/1 SZD 7913 0,15 0,29 0,45 0,00 0,20 0,37 2,76 0,95 3,45 6,44 0,70 0,61 0,43 
31 266 07045734-016/2 SZD 7913 0,11 0,26 0,44 0,00 0,20 0,39 2,86 0,96 3,59 6,61 0,72 0,62 0,47 
31 303 07045731-016/1 SZD 7913 0,20 0,29 0,49 0,00 0,28 0,42 2,61 0,94 3,27 6,34 0,87 0,51 0,66 
31 304 07045731-016/2 SZD 7913 0,20 0,29 0,44 0,00 0,29 0,48 2,46 0,94 3,17 6,22 0,86 0,50 0,65 
32 61 07045735-017/1 SZD 7916A 0,15 0,37 0,62 0,00 0,39 0,55 2,84 1,37 2,88 6,96 0,54 0,40 0,76 
32 62 07045735-017/2 SZD 7916A 0,13 0,34 0,60 0,00 0,32 0,46 2,79 1,31 2,83 6,84 0,55 0,39 0,71 
32 119 07050153-017/1 SZD 7916A 0,08 0,34 0,46 0,04 0,27 0,35 2,38 1,19 2,49 6,03 1,07 0,55 0,69 
32 120 07050153-017/2 SZD 7916A 0,10 0,32 0,50 0,05 0,31 0,46 2,53 1,27 2,62 6,47 1,40 0,70 0,54 
32 159 07050152-017/1 SZD 7916A 0,10 0,37 0,67 0,00 0,30 0,46 3,20 1,42 4,05 7,79 1,03 0,52 0,61 
32 160 07050152-017/2 SZD 7916A 0,15 0,48 0,75 0,00 0,38 0,52 3,23 1,61 4,20 8,11 1,19 0,59 0,64 
32 267 07045734-017/1 SZD 7916A 0,11 0,28 0,43 0,00 0,26 0,40 2,90 1,00 2,68 6,70 0,66 0,42 0,65 
32 268 07045734-017/2 SZD 7916A 0,11 0,32 0,43 0,00 0,38 0,42 2,94 1,04 2,77 6,64 0,63 0,40 0,66 
32 305 07045731-017/1 SZD 7916A 0,20 0,29 0,40 0,00 0,30 0,35 2,35 0,83 2,19 5,72 0,75 0,40 0,58 




Tab. 25: Fortsetzung 
   Peak Nr. 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35 
SC ANr. Probe  Name ωb - Gliadine  HMW - Glutenine  
33 77 07042195-031/1 SZD 9369 0,28 0,80 0,93 0,00 0,32 0,54 3,53 1,54 5,63 8,24 1,30 0,55 0,60 
33 78 07042195-031/2 SZD 9369 0,36 0,85 0,99 0,00 0,42 0,56 3,51 1,61 5,62 8,21 1,32 0,56 0,61 
33 185 07042196-031/1 SZD 9369 0,13 0,52 0,44 0,00 0,27 0,43 2,95 1,16 5,12 6,82 0,91 0,50 0,56 
33 186 07042196-031/2 SZD 9369 0,15 0,53 0,46 0,00 0,29 0,45 2,98 1,16 5,21 6,96 0,94 0,50 0,59 
33 227 07045728-006/1 SZD 9369 0,22 0,57 0,64 0,00 0,33 0,47 2,52 1,18 4,53 5,95 0,46 0,40 0,62 
33 228 07045728-006/2 SZD 9369 0,28 0,60 0,63 0,00 0,38 0,47 2,61 1,21 4,64 5,86 0,45 0,39 0,62 
34 13 07042193-35/1 SZD9547 0,14 0,44 0,46 0,00 0,53 0,49 2,46 1,12 4,97 6,18 1,35 0,66 0,53 
34 14 07042193-35/2 SZD9547 0,15 0,43 0,43 0,00 0,58 0,49 2,46 1,12 5,01 6,20 1,41 0,64 0,53 
34 83 07042195-035/1 SZD 9547 0,57 0,86 1,02 0,00 0,73 0,53 3,20 1,29 6,25 6,80 1,04 0,59 0,84 
34 84 07042195-035/2 SZD 9547 0,27 0,67 0,92 0,00 0,47 0,49 3,10 1,23 6,00 6,67 1,10 0,62 0,82 
34 167 07042196-035/1 SZD 9547 0,00 0,49 0,42 0,00 0,31 0,42 2,64 0,00 6,02 5,70 0,98 0,52 0,75 
34 168 07042196-035/2 SZD 9547 0,00 0,48 0,46 0,00 0,52 0,37 2,74 0,00 6,16 5,82 0,88 0,48 0,74 
34 203 07045730-010/1 SZD 9547 0,27 0,69 0,90 0,00 0,39 0,49 2,77 0,00 6,83 6,52 1,32 0,64 0,24 
34 204 07045730-010/2 SZD 9547 0,28 0,67 0,87 0,00 0,41 0,47 3,03 0,00 6,80 6,41 1,19 0,60 0,22 
34 235 07045728-010/1 SZD 9547 0,56 0,76 0,79 0,00 0,71 0,50 2,84 0,00 6,54 5,77 0,71 0,44 0,76 
34 236 07045728-010/2 SZD 9547 0,28 0,63 0,79 0,00 0,36 0,43 2,92 0,00 6,52 5,90 0,74 0,45 0,76 
35 9 07042193-33/1 SZD9563 0,31 0,56 0,50 0,06 0,48 0,51 2,94 1,16 5,68 6,70 1,35 0,66 0,53 
35 10 07042193-33/2 SZD9563 0,28 0,53 0,49 0,00 0,48 0,51 2,83 1,19 5,51 6,59 1,39 0,68 0,50 
35 79 07042195-033/1 SZD 9563 0,37 0,83 0,99 0,00 0,50 0,63 3,92 1,32 6,74 7,81 1,45 0,68 0,83 
35 80 07042195-033/2 SZD 9563 0,65 1,00 1,04 0,00 0,91 0,71 3,99 1,43 6,77 7,82 1,51 0,72 0,87 
35 163 07042196-033/1 SZD 9563 0,22 0,53 0,45 0,00 0,50 0,51 2,96 0,00 6,97 6,56 1,10 0,60 0,78 
35 164 07042196-033/2 SZD 9563 0,12 0,57 0,50 0,00 0,35 0,50 3,19 0,00 7,29 7,10 1,20 0,67 0,84 
35 199 07045730-008/1 SZD 9563 0,17 0,65 0,97 0,00 0,49 0,62 4,10 0,00 8,18 8,08 1,58 0,78 0,83 
35 200 07045730-008/2 SZD 9563 0,47 0,88 1,06 0,00 0,98 0,75 4,35 0,00 8,36 8,26 1,73 0,85 0,89 
35 231 07045728-008/1 SZD 9563 0,28 0,66 0,77 0,00 0,38 0,50 3,01 0,00 7,10 6,04 0,54 0,45 0,79 




Tab. 25: Fortsetzung 
   Peak Nr. 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35 
SC ANr. Probe  Name ωb - Gliadine  HMW - Glutenine  
36 7 07042193-32/1 SZD9566 0,34 0,70 0,58 0,06 0,51 0,59 3,04 1,61 5,64 8,10 1,49 0,66 0,62 
36 8 07042193-32/2 SZD9566 0,28 0,63 0,54 0,05 0,44 0,53 2,86 1,50 5,28 7,70 1,43 0,62 0,49 
36 161 07042196-032/1 SZD 9566 0,11 0,59 0,47 0,00 0,36 0,56 3,31 1,29 5,80 7,84 1,31 0,68 0,66 
36 162 07042196-032/2 SZD 9566 0,15 0,62 0,46 0,00 0,39 0,53 3,26 1,33 5,57 7,71 1,32 0,68 0,63 
36 197 07045730-007/1 SZD 9566 0,20 0,84 1,03 0,00 0,44 0,61 3,87 0,00 8,11 9,15 1,74 0,79 0,54 
36 198 07045730-007/2 SZD 9566 0,22 0,85 1,05 0,00 0,50 0,67 4,16 0,00 8,54 9,56 1,84 0,83 0,57 
36 229 07045728-007/1 SZD 9566 0,38 0,87 0,80 0,00 0,50 0,58 3,41 1,50 6,05 7,63 0,67 0,45 0,68 
36 230 07045728-007/2 SZD 9566 0,35 0,79 0,73 0,00 0,45 0,52 3,08 1,35 5,57 6,98 0,54 0,41 0,60 
37 15 07042193-36/1 SZD2006 0,21 0,64 0,81 0,00 0,51 0,63 3,17 1,59 5,55 8,36 1,92 0,83 0,51 
37 16 07042193-36/2 SZD2006 0,24 0,64 0,77 0,00 0,55 0,64 2,94 1,63 5,37 8,31 2,03 0,87 0,54 
38 21 07042193-44/1 SZD7912A 0,13 0,20 0,41 0,00 0,23 0,44 2,48 1,20 3,11 6,79 0,42 0,34 0,53 
38 22 07042193-44/2 SZD7912A 0,11 0,19 0,41 0,00 0,29 0,42 2,40 1,22 3,07 6,55 0,45 0,34 0,53 
39 63 07045735-019/1 UDS 2046 0,28 0,65 0,54 0,00 0,24 0,50 2,53 1,20 5,03 6,87 0,61 0,40 0,67 




Tab. 26:  Gehalte der Mehle an den einzelnen Gluteninfraktionen [mg Protein/g Mehl]: LMW-Glutenine 
 SC = Sorten Code, ANr. = Analysen-Nr. 
 
   
Peak Nr. 36 37 38 39 40 41 42 43 44 45 46 47 48 49 50 51 52 53 54 
SC ANr. Probe  Name  LMW - Glutenine  
1 29 07042193-50/1 Antonius 0,36 0,96 1,26 1,87 11,0 6,34 4,69 4,16 0,83 6,88 2,40 0,57 1,99 2,55 1,65 1,26 1,94 1,78 0,04 
1 30 07042193-50/2 Antonius 0,58 0,94 1,30 2,04 11,0 6,38 4,93 4,35 0,90 7,25 2,65 0,63 2,21 2,72 1,71 1,35 2,12 1,89 0,00 
1 47 07045735-008/1 Antonius 0,47 0,93 1,35 1,86 11,1 6,39 4,59 4,21 0,78 6,77 2,03 0,55 1,64 2,65 1,63 1,26 1,66 1,66 0,33 
1 48 07045735-008/2 Antonius 0,45 0,88 1,33 1,84 10,8 6,24 4,49 4,08 0,77 6,66 2,06 0,55 1,67 2,55 1,60 1,26 1,70 1,67 0,41 
1 97 07042195-050/1 Antonius 0,69 1,64 1,63 4,16 11,7 6,89 7,64 6,97 2,18 11,6 5,94 1,53 4,75 4,18 3,49 2,98 4,42 3,11 0,40 
1 98 07042195-050/2 Antonius 0,45 1,42 1,47 3,30 11,3 6,58 6,96 6,09 1,76 9,99 4,61 1,19 3,62 3,57 3,02 2,72 3,50 2,52 0,33 
1 105 07050153-008/1 Antonius 0,45 0,70 1,37 1,83 10,4 6,18 4,34 4,29 0,00 7,16 2,28 0,58 1,69 2,33 1,82 1,13 1,85 1,61 0,00 
1 106 07050153-008/2 Antonius 0,46 0,69 1,39 1,79 10,1 6,01 4,31 4,26 0,00 7,03 2,24 0,55 1,65 2,25 1,79 1,13 1,82 1,58 0,00 
1 145 07050152-008/1 Antonius 0,43 0,83 1,51 1,99 10,5 6,50 4,50 4,61 0,89 6,85 2,17 0,53 1,74 2,83 1,74 1,33 2,02 1,95 0,38 
1 146 07050152-008/2 Antonius 0,45 0,79 1,45 2,00 10,6 6,44 4,50 4,55 0,86 6,87 2,23 0,52 1,79 2,74 1,70 1,31 2,01 1,89 0,37 
1 181 07042196-050/1 Antonius 0,58 0,75 1,40 1,77 11,0 6,28 4,48 4,18 0,74 6,43 2,05 0,53 1,58 2,40 1,62 1,26 1,63 1,59 0,03 
1 182 07042196-050/2 Antonius 0,61 0,71 1,36 1,73 10,5 5,98 4,09 4,09 0,75 6,36 2,06 0,52 1,64 2,20 1,66 1,22 1,62 1,59 0,03 
1 219 07045730-025/1 Antonius 0,34 0,90 1,10 1,62 9,5 5,24 4,75 3,85 0,96 5,88 2,25 0,55 1,67 2,04 1,76 1,39 1,78 1,33 0,31 
1 220 07045730-025/2 Antonius 0,35 0,99 1,18 1,79 9,7 5,40 5,02 4,20 1,05 6,46 2,45 0,61 1,84 2,30 1,94 1,51 1,92 1,48 0,33 
1 253 07045728-025/1 Antonius 0,36 0,83 1,18 1,71 9,0 4,96 4,69 3,98 0,93 5,69 2,07 0,50 1,54 2,12 1,73 1,43 1,71 1,40 0,23 
1 254 07045728-025/2 Antonius 0,34 0,80 1,17 1,64 9,0 5,01 4,44 3,74 0,81 5,61 1,89 0,46 1,45 2,07 1,65 1,26 1,61 1,36 0,23 
1 255 07045734-008/1 Antonius 0,54 0,64 1,06 1,45 9,0 5,03 3,79 3,56 0,74 5,16 1,74 0,42 1,37 1,94 1,57 1,18 1,42 1,23 0,19 
1 256 07045734-008/2 Antonius 0,55 0,65 1,07 1,46 9,3 5,24 3,83 3,60 0,72 5,27 1,74 0,44 1,36 2,09 1,54 1,21 1,49 1,26 0,23 
1 291 07045731-008/1 Antonius 0,36 0,80 1,24 1,58 9,3 4,97 4,24 3,84 0,90 5,51 2,04 0,46 1,55 1,94 1,71 1,34 1,49 1,35 0,19 
1 292 07045731-008/2 Antonius 0,33 0,99 1,19 1,57 9,2 4,88 4,20 3,80 0,86 5,57 2,04 0,42 1,54 2,12 1,60 1,25 1,45 1,32 0,17 
2 3 07042193-27/1 Astardo 0,66 0,78 1,17 1,88 10,6 5,90 4,76 4,11 1,02 6,84 2,42 0,62 1,87 2,86 1,73 1,49 1,93 1,65 0,08 
2 4 07042193-27/2 Astardo 0,67 0,75 1,23 1,81 10,4 5,80 4,65 4,10 0,97 6,69 2,34 0,61 1,81 2,83 1,70 1,46 1,89 1,61 0,07 
2 49 07045735-009/1 Astardo 0,45 0,98 1,26 1,73 10,4 6,05 4,33 4,01 0,81 6,66 2,07 0,56 1,67 2,53 1,63 1,27 1,62 1,60 0,44 




Tab. 26: Fortsetzung 
   
Peak Nr. 36 37 38 39 40 41 42 43 44 45 46 47 48 49 50 51 52 53 54 
SC ANr. Probe  Name  LMW - Glutenine  
2 73 07042195-027/1 Astardo 0,53 1,27 1,33 2,39 11,4 6,74 6,05 5,05 1,27 8,60 3,33 0,84 2,65 3,14 2,40 1,74 2,41 1,95 0,17 
2 74 07042195-027/2 Astardo 0,51 1,20 1,25 2,32 11,2 6,55 5,94 4,92 1,23 8,42 3,33 0,84 2,67 3,05 2,39 1,79 2,41 1,94 0,21 
2 107 07050153-009/1 Astardo 0,00 0,50 0,89 1,17 8,4 4,80 2,94 2,92 0,00 4,97 1,60 0,38 1,09 3,30 0,00 0,91 1,15 0,40 0,00 
2 108 07050153-009/2 Astardo 0,00 0,74 1,35 1,75 10,2 6,11 4,20 4,23 0,00 7,08 2,28 0,56 1,69 4,06 0,00 1,14 1,77 1,54 0,00 
2 147 07050152-009/1 Astardo 0,45 0,83 1,40 1,92 10,5 6,47 4,56 4,45 0,80 6,95 2,20 0,55 1,75 2,64 1,79 1,31 1,95 1,80 0,38 
2 148 07050152-009/2 Astardo 0,43 0,82 1,35 1,92 10,4 6,34 4,49 4,32 0,81 6,82 2,20 0,54 1,78 2,61 1,76 1,29 1,85 1,78 0,40 
2 187 07042196-027/1 Astardo 0,34 0,97 1,20 1,72 10,2 6,05 4,41 4,09 0,75 6,39 2,23 0,54 1,78 2,22 1,76 1,10 1,65 1,48 0,37 
2 188 07042196-027/2 Astardo 0,35 0,94 1,16 1,87 10,2 6,03 4,61 4,31 0,87 6,82 2,58 0,61 2,09 2,29 1,86 1,36 1,85 1,64 0,41 
2 193 07045730-002/1 Astardo 0,51 1,21 1,24 1,86 10,0 5,99 4,97 4,25 0,85 7,33 2,65 0,68 1,99 2,89 1,99 1,47 1,95 1,70 0,33 
2 194 07045730-002/2 Astardo 0,49 1,21 1,21 1,85 10,3 6,16 5,02 4,19 0,82 7,36 2,62 0,67 2,03 2,78 1,98 1,46 1,92 1,71 0,40 
2 223 07045728-002/1 Astardo 0,54 0,90 1,19 1,76 10,2 5,60 4,92 4,28 1,05 6,18 2,34 0,55 1,71 2,08 1,91 1,49 1,76 1,40 0,27 
2 224 07045728-002/2 Astardo 0,49 0,84 1,15 1,67 9,8 5,29 4,74 4,05 0,98 5,90 2,20 0,51 1,60 1,92 1,80 1,35 1,63 1,32 0,25 
2 257 07045734-009/1 Astardo 0,41 0,77 0,99 1,51 9,2 5,14 3,89 3,61 0,79 5,44 1,92 0,47 1,53 2,06 1,66 1,25 1,48 1,22 0,34 
2 258 07045734-009/2 Astardo 0,44 0,84 1,04 1,70 9,5 5,36 4,09 3,85 0,87 6,02 2,31 0,54 1,89 2,26 1,83 1,42 1,72 1,39 0,37 
2 293 07045731-009/1 Astardo 0,35 1,04 1,18 1,65 10,1 5,46 4,53 4,02 0,92 6,02 2,25 0,51 1,79 2,22 1,73 1,40 1,59 1,41 0,36 
2 294 07045731-009/2 Astardo 0,32 0,93 1,13 1,51 9,3 4,90 4,26 3,72 0,84 5,62 2,12 0,47 1,63 1,99 1,66 1,25 1,43 1,31 0,35 
3 11 07042193-34/1 Balaton 0,45 1,57 0,00 1,37 10,1 9,06 0,00 4,15 0,84 5,57 1,88 0,50 1,40 2,20 1,31 1,16 1,38 0,96 0,05 
3 12 07042193-34/2 Balaton 0,44 1,57 0,00 1,62 10,6 9,39 0,00 4,49 0,91 5,99 2,14 0,56 1,66 2,34 1,43 1,29 1,57 1,05 0,58 
3 81 07042195-034/1 Balaton 0,54 1,81 1,99 0,70 9,6 0,00 9,58 4,14 0,00 6,77 2,11 0,56 1,46 1,89 1,62 1,20 1,39 1,09 0,43 
3 82 07042195-034/2 Balaton 0,53 1,65 1,88 0,66 9,2 0,00 9,20 3,95 0,00 6,50 2,03 0,53 1,41 1,80 1,58 1,16 1,37 1,05 0,43 
3 165 07042196-034/1 Balaton 0,42 1,26 0,00 1,20 9,1 0,00 8,23 3,40 0,57 4,75 1,47 0,38 1,11 1,53 1,24 0,93 1,10 0,86 0,38 
3 166 07042196-034/2 Balaton 0,48 1,44 0,00 1,38 9,9 0,00 9,07 4,14 0,74 5,66 1,95 0,50 1,54 1,81 1,42 1,13 1,44 1,06 0,45 
3 201 07045730-009/1 Balaton 0,52 1,72 1,60 0,55 9,1 0,00 8,93 3,77 0,69 5,56 1,87 0,51 1,33 1,88 1,57 1,15 1,40 1,06 0,45 
3 202 07045730-009/2 Balaton 0,51 1,61 1,54 0,60 8,8 0,00 8,77 3,51 0,70 5,59 1,88 0,51 1,36 1,87 1,56 1,07 1,40 1,02 0,43 
3 233 07045728-009/1 Balaton 0,45 0,63 0,64 1,22 9,2 0,00 8,31 3,56 0,00 5,63 1,78 0,43 1,32 1,61 1,29 1,07 1,28 0,97 0,42 




Tab. 26: Fortsetzung 
   
Peak Nr. 36 37 38 39 40 41 42 43 44 45 46 47 48 49 50 51 52 53 54 
SC ANr. Probe  Name  LMW - Glutenine  
4 25 07042193-46/1 Capo 0,45 0,40 1,24 1,28 10,9 6,27 3,04 4,21 0,60 5,63 2,00 0,40 1,69 2,28 1,32 1,06 1,34 1,47 0,03 
4 26 07042193-46/2 Capo 0,33 0,38 1,22 1,24 10,7 6,16 3,03 4,08 0,59 5,48 1,90 0,39 1,58 2,31 1,30 1,03 1,32 1,42 0,00 
4 65 07045735-026/1 Capo 0,58 0,46 1,63 1,51 11,7 7,02 3,31 4,56 0,00 6,76 2,08 0,49 1,57 2,44 1,88 1,19 1,79 1,67 0,74 
4 66 07045735-026/2 Capo 0,61 0,44 1,52 1,54 12,1 7,04 3,65 4,94 0,00 7,32 2,31 0,52 1,76 2,74 1,92 1,28 2,02 1,77 0,74 
4 131 07050153-026/1 Capo 0,93 0,48 1,48 2,02 14,5 7,72 4,97 6,32 1,44 8,75 3,91 0,88 3,12 3,24 1,99 2,03 2,98 2,20 0,43 
4 132 07050153-026/2 Capo 0,75 0,44 1,56 1,67 13,1 7,60 4,62 7,67 1,16 7,25 2,68 0,61 1,94 2,68 2,04 1,49 2,15 1,72 0,38 
4 183 07042196-046/1 Capo 0,49 0,33 1,28 1,27 11,4 6,36 3,36 4,35 0,00 6,52 2,12 0,46 1,68 1,98 1,54 1,17 1,50 1,44 0,40 
4 184 07042196-046/2 Capo 0,47 0,35 1,28 1,22 11,2 6,33 3,35 4,22 0,00 6,09 1,87 0,44 1,44 1,88 1,55 1,08 1,42 1,38 0,37 
4 215 07045730-021/1 Capo 0,57 0,75 1,25 1,34 11,0 6,13 4,01 4,54 0,86 5,83 2,24 0,49 1,65 2,24 1,70 1,31 1,71 1,35 0,41 
4 216 07045730-021/2 Capo 0,50 0,58 1,10 1,27 11,4 6,32 4,07 4,62 0,88 5,83 2,36 0,49 1,70 2,19 1,70 1,31 1,73 1,35 0,41 
4 249 07045728-021/1 Capo 0,58 0,67 1,28 1,90 9,7 5,36 3,64 4,26 0,79 5,14 1,89 0,39 1,34 2,04 1,53 1,26 1,45 1,25 0,15 
4 250 07045728-021/2 Capo 0,61 0,70 1,34 2,00 10,0 5,68 3,85 4,52 0,86 5,43 2,03 0,45 1,49 2,11 1,70 1,35 1,61 1,36 0,18 
4 277 07045734-026/1 Capo 0,52 0,33 1,26 1,12 10,4 0,00 8,85 3,89 0,54 4,92 1,61 0,34 1,26 1,99 1,47 0,99 1,30 1,17 0,47 
4 278 07045734-026/2 Capo 0,55 0,33 1,36 1,19 10,6 0,00 9,14 4,29 0,62 5,40 1,79 0,37 1,48 2,22 1,59 1,09 1,49 1,31 0,50 
4 317 07045731-026/1 Capo 0,64 0,66 1,32 1,15 9,9 5,31 3,22 4,17 0,72 5,02 1,91 0,36 1,43 1,75 1,40 1,15 1,32 1,20 0,35 
4 318 07045731-026/2 Capo 0,59 0,63 1,29 1,08 9,7 5,25 3,11 3,91 0,66 4,77 1,73 0,34 1,27 1,65 1,32 1,02 1,24 1,13 0,35 
5 67 07045735-029/1 Chevalier 0,53 1,16 1,79 0,00 10,6 6,77 1,38 4,10 2,42 6,31 1,88 0,52 2,02 2,16 1,78 1,01 1,55 1,49 0,36 
5 68 07045735-029/2 Chevalier 0,54 1,13 1,80 0,00 10,5 6,70 1,51 4,23 2,43 6,26 2,00 0,53 2,15 2,08 1,80 1,03 1,58 1,48 0,30 
5 135 07050153-029/1 Chevalier 0,64 1,05 0,00 1,42 10,5 0,00 8,46 4,35 2,46 5,60 3,07 0,00 1,69 1,77 1,64 1,24 1,49 1,23 0,24 
5 136 07050153-029/2 Chevalier 0,71 1,09 0,00 1,46 10,7 0,00 8,85 4,55 2,60 5,86 3,27 0,00 1,79 1,88 1,76 1,34 1,61 1,34 0,30 
5 281 07045734-029/1 Chevalier 0,47 0,84 0,00 1,38 8,9 5,43 1,10 3,28 2,01 4,94 1,62 0,59 1,45 1,65 1,43 0,98 1,17 1,14 0,17 
5 282 07045734-029/2 Chevalier 0,42 0,76 0,00 1,22 8,9 5,27 0,98 3,00 1,93 4,99 1,42 0,53 1,28 1,51 1,32 0,85 1,08 1,08 0,19 
5 321 07045731-029/1 Chevalier 0,64 0,90 0,00 1,38 8,7 5,23 1,31 3,38 1,81 4,85 1,78 0,48 1,57 1,54 1,36 1,01 1,14 1,01 0,21 
5 322 07045731-029/2 Chevalier 0,43 0,85 0,00 1,08 8,6 5,10 1,33 3,37 1,78 4,77 1,77 0,46 1,66 1,54 1,34 1,03 1,25 1,07 0,26 
6 171 07042196-041/1 Element 0,34 0,94 0,00 2,36 8,2 7,00 6,18 5,26 0,00 6,62 2,23 0,56 0,00 4,04 1,90 1,59 1,19 2,27 0,31 




Tab. 26: Fortsetzung 
   
Peak Nr. 36 37 38 39 40 41 42 43 44 45 46 47 48 49 50 51 52 53 54 
SC ANr. Probe  Name  LMW - Glutenine  
7 53 07045735-013/1 ENG58374a 0,91 2,03 2,07 1,79 10,2 5,27 1,98 4,11 0,37 5,76 1,91 0,40 0,00 3,55 1,50 0,83 1,20 1,48 0,66 
7 54 07045735-013/2 ENG58374a 0,86 1,91 2,01 1,65 9,8 5,07 1,92 3,77 0,35 5,44 1,73 0,35 0,00 3,33 1,42 0,83 1,08 1,38 0,59 
7 151 07050152-013/1 ENG583/74a 0,96 1,75 1,95 1,19 5,6 3,63 6,38 3,22 0,00 5,09 1,48 0,24 0,00 2,87 1,48 0,67 0,84 1,18 0,42 
7 152 07050152-013/2 ENG583/74a 0,99 1,80 2,02 1,23 5,8 3,71 6,60 3,32 0,00 5,15 1,58 0,25 0,00 2,85 1,52 0,72 0,86 1,23 0,45 
7 261 07045734-013/1 ENG583/74a 0,78 1,60 1,60 1,36 9,3 0,00 6,46 3,53 0,00 4,90 1,59 0,22 0,74 2,41 1,43 0,71 0,98 1,28 0,58 
7 262 07045734-013/2 ENG583/74a 0,73 1,44 1,42 1,25 8,7 0,00 6,04 2,93 0,00 4,59 1,40 0,19 0,71 2,15 1,38 0,65 0,94 1,18 0,54 
7 297 07045731-013/1 ENG583/74A 0,84 1,58 1,40 1,08 7,6 0,00 5,30 3,38 0,44 4,06 1,63 0,29 0,00 2,67 1,45 0,94 0,72 1,02 0,39 
7 298 07045731-013/2 ENG583/74A 0,84 1,49 1,40 1,07 7,4 0,00 5,25 3,37 0,44 4,03 1,64 0,27 0,00 2,76 1,39 0,89 0,72 1,00 0,41 
8 19 07042193-43/1 Erla Kolben 1,44 2,99 2,29 3,05 15,9 2,60 4,71 6,16 1,06 7,46 2,92 0,00 2,59 4,07 1,86 0,84 1,58 2,00 0,98 
8 20 07042193-43/2 Erla Kolben 1,31 2,94 2,15 3,07 15,8 2,46 4,88 6,37 1,10 7,54 3,08 0,00 2,71 4,08 1,98 0,88 1,66 2,05 1,04 
8 35 07045735-024/1 Erla Kolben 1,28 3,09 2,38 3,04 15,9 3,32 3,78 5,72 0,86 7,37 2,80 0,00 2,58 3,75 1,29 0,71 1,58 2,25 1,01 
8 36 07045735-024/2 Erla Kolben 1,33 3,05 2,37 3,02 15,7 3,19 3,80 5,90 0,93 7,59 3,06 0,00 2,89 3,81 1,37 0,80 1,74 2,33 1,18 
8 89 07042195-043/1 Erla Kolben 1,33 2,59 2,35 3,36 15,2 3,15 4,46 5,63 0,00 8,23 2,83 0,00 2,45 3,53 1,64 0,52 1,34 1,87 0,86 
8 90 07042195-043/2 Erla Kolben 1,38 2,66 2,35 3,44 15,5 3,12 4,64 5,87 0,00 8,58 3,03 0,00 2,61 3,71 1,79 0,60 1,46 1,99 0,99 
8 127 07050153-024/1 Erla Kolben 1,72 3,15 2,85 2,95 15,7 4,32 3,75 5,66 0,93 7,44 2,87 0,00 2,55 3,32 2,23 1,25 1,65 2,11 1,19 
8 128 07050153-024/2 Erla Kolben 1,83 3,30 2,97 3,07 16,0 4,50 3,93 6,07 1,02 7,72 3,09 0,00 2,79 3,43 2,19 1,29 1,77 2,24 1,32 
8 173 07042196-043/1 Erla Kolben 1,14 2,72 2,20 2,59 11,8 2,09 6,21 4,69 0,00 6,69 2,10 0,00 1,83 2,94 1,21 0,87 1,21 1,65 0,82 
8 174 07042196-043/2 Erla Kolben 1,20 2,84 2,25 2,69 12,3 2,07 6,51 5,02 0,00 7,08 2,27 0,00 2,01 3,03 1,80 0,95 1,30 1,75 0,90 
8 209 07045730-018/1 Erla Kolben 1,07 2,23 1,79 2,65 13,3 1,80 4,07 4,52 0,76 5,78 2,13 0,00 1,94 3,88 0,00 0,79 1,22 1,49 0,89 
8 210 07045730-018/2 Erla Kolben 1,12 2,33 1,87 2,77 14,0 1,78 4,35 4,52 0,86 6,27 2,40 0,00 2,29 4,51 0,00 0,79 1,33 1,64 1,04 
8 243 07045728-018/1 Erla Kolben 1,15 2,47 2,01 2,58 11,4 4,48 3,37 4,77 0,74 5,88 2,04 0,00 1,65 3,10 1,20 1,06 1,22 1,65 0,66 
8 244 07045728-018/2 Erla Kolben 1,25 2,65 2,12 2,73 12,0 4,78 3,62 4,55 0,77 6,22 2,19 0,00 1,68 3,32 1,30 1,11 1,30 1,74 0,70 
8 273 07045734-024/1 Erla Kolben 1,16 2,43 2,27 2,27 12,1 5,18 2,76 4,58 0,72 6,48 2,48 0,00 2,34 3,04 1,81 0,95 1,25 1,75 1,18 
8 274 07045734-024/2 Erla Kolben 1,10 2,35 2,20 2,18 11,7 5,26 2,57 4,15 0,60 6,01 2,14 0,00 1,98 2,86 1,66 0,91 1,17 1,66 1,07 
8 313 07045731-024/1 Erla Kolben 1,08 2,21 1,72 2,05 10,6 4,26 2,67 3,79 0,69 5,42 1,99 0,00 1,57 2,57 1,56 0,79 0,98 1,36 0,78 




Tab. 26: Fortsetzung 
   
Peak Nr. 36 37 38 39 40 41 42 43 44 45 46 47 48 49 50 51 52 53 54 
SC ANr. Probe  Name  LMW - Glutenine  
9 27 07042193-47/1 Estevan 0,59 0,37 1,42 1,39 9,8 6,36 5,45 4,58 4,46 1,67 1,99 0,38 1,77 2,72 1,41 1,33 1,56 1,58 0,00 
9 28 07042193-47/2 Estevan 0,59 0,34 1,39 1,40 9,9 6,32 5,40 4,59 4,44 1,80 2,09 0,38 1,88 2,66 1,43 1,38 1,80 1,63 0,00 
9 95 07042195-047/1 Estevan 1,06 0,87 1,61 5,51 11,2 7,35 7,09 8,17 0,00 11,3 4,85 0,99 4,09 3,99 2,97 3,01 3,50 2,53 0,31 
9 96 07042195-047/2 Estevan 1,10 0,84 1,57 5,63 11,4 7,36 7,36 8,32 0,00 11,6 5,05 1,01 4,27 4,10 3,11 3,23 3,67 2,64 0,33 
9 179 07042196-047/1 Estevan 0,60 0,51 1,38 1,32 9,9 6,22 5,82 4,85 0,00 6,20 1,86 0,42 1,69 2,57 1,64 1,40 1,71 1,40 0,21 
9 180 07042196-047/2 Estevan 0,63 0,52 1,41 1,39 10,1 6,28 5,98 5,06 0,00 5,99 2,14 0,43 1,84 2,61 1,72 1,46 1,82 1,50 0,20 
9 217 07045730-022/1 Estevan 0,73 0,68 1,22 2,45 8,8 5,79 6,11 5,06 0,00 6,65 2,37 0,47 1,83 2,28 2,03 1,61 1,98 1,43 0,24 
9 218 07045730-022/2 Estevan 0,72 0,67 1,24 2,58 9,3 6,20 6,18 5,08 0,00 6,81 2,33 0,51 1,87 2,35 1,81 1,57 1,97 1,48 0,27 
9 251 07045728-022/1 Estevan 0,83 0,62 1,37 2,35 8,8 5,86 5,80 5,11 0,00 6,68 2,00 0,42 1,64 2,50 1,79 1,55 1,76 1,42 0,20 
9 252 07045728-022/2 Estevan 0,82 0,63 1,38 2,46 9,1 5,93 5,90 5,10 0,00 6,73 2,07 0,45 1,66 2,56 1,76 1,59 1,82 1,47 0,21 
10 121 07050153-019/1 JDS 2046 0,72 1,35 1,68 0,89 10,9 0,00 8,44 3,82 2,09 5,53 1,95 0,26 1,40 1,58 1,38 0,70 0,98 1,04 0,49 
10 122 07050153-019/2 JDS 2046 0,72 1,30 1,64 0,87 10,4 0,00 8,18 3,62 2,02 5,31 1,86 0,23 1,30 1,55 1,37 0,71 0,97 1,03 0,53 
11 33 07045735-023/1 Kerubino 0,46 1,12 0,83 2,08 11,6 6,30 3,56 4,69 0,28 6,02 2,40 0,22 2,16 2,20 1,47 1,43 2,59 1,72 0,50 
11 34 07045735-023/2 Kerubino 0,40 1,01 0,74 1,91 11,2 6,09 3,28 4,18 0,33 5,51 2,10 0,20 1,83 1,95 1,33 1,28 2,13 1,56 0,43 
11 125 07050153-023/1 Kerubino 0,42 0,99 0,80 1,89 10,9 0,00 9,29 4,56 0,54 5,06 2,54 0,00 1,94 1,87 1,44 1,30 1,85 1,41 0,28 
11 126 07050153-023/2 Kerubino 0,46 1,05 0,80 1,98 11,1 0,00 9,59 5,00 0,54 5,31 2,89 0,00 2,32 1,92 1,54 1,40 2,32 1,56 0,33 
11 271 07045734-023/1 Kerubino 0,29 0,81 0,57 1,52 9,7 0,00 7,86 3,44 0,00 4,73 1,72 0,00 1,47 1,56 1,23 1,17 1,39 1,18 0,42 
11 272 07045734-023/2 Kerubino 0,29 0,81 0,59 1,54 9,7 0,00 8,10 3,44 0,00 5,01 1,73 0,00 1,55 1,73 1,30 1,17 1,51 1,21 0,38 
11 311 07045731-023/1 Kerubino 0,27 0,75 0,53 1,28 8,5 4,41 2,56 3,20 0,32 3,80 1,66 0,00 1,41 1,30 1,06 0,73 1,52 1,09 0,22 
11 312 07045731-023/2 Kerubino 0,26 0,77 0,53 1,41 8,3 4,41 2,59 3,28 0,34 3,83 1,69 0,00 1,44 1,34 1,05 0,63 1,62 1,12 0,20 
12 43 07045735-004/2 Lahertis 0,38 1,08 0,15 0,93 4,5 3,58 1,05 4,15 2,46 6,64 1,58 0,55 0,63 2,19 0,00 1,09 1,52 1,41 0,50 
12 44 07045735-004/2 Lahertis 0,31 1,01 0,17 0,81 4,5 3,67 1,00 4,12 2,51 6,74 1,46 0,65 0,62 2,24 0,00 1,05 1,44 1,43 0,52 
12 101 07050153-004/1 Lahertis 0,32 0,70 0,00 0,57 3,9 3,06 0,81 3,77 3,25 4,61 2,35 0,00 0,48 1,99 0,00 0,78 1,29 1,15 0,00 
12 102 07050153-004/2 Lahertis 0,33 0,67 0,00 0,69 3,9 3,07 0,83 3,73 3,31 4,64 2,26 0,00 0,49 1,99 0,00 0,76 1,26 1,16 0,00 
12 141 07050152-004/1 Lahertis 0,38 1,02 0,21 0,68 4,7 3,79 0,85 4,49 2,70 6,89 2,31 0,64 2,39 0,00 0,00 1,37 1,69 1,51 0,16 
12 142 07050152-004/2 Lahertis 0,36 0,96 0,22 0,64 4,7 3,75 0,86 4,37 2,64 6,87 2,16 0,61 2,39 0,00 0,00 1,34 1,64 1,48 0,14 
12 287 07045731-004/1 Lahertis 0,29 0,72 0,00 0,94 3,9 3,05 1,04 3,81 2,24 5,63 2,37 0,00 0,64 2,31 0,00 1,00 1,65 1,20 0,55 




Tab. 26: Fortsetzung 
   
Peak Nr. 36 37 38 39 40 41 42 43 44 45 46 47 48 49 50 51 52 53 54 
SC ANr. Probe  Name  LMW - Glutenine  
13 45 07045735-005/1 LEU50204 0,43 1,35 0,00 1,48 9,8 9,02 0,00 3,58 0,00 5,55 2,00 0,35 1,70 2,04 1,61 0,99 1,24 1,35 0,32 
13 46 07045735-005/2 LEU50204 0,43 1,30 0,00 1,45 10,0 9,13 0,00 3,58 0,00 5,59 1,97 0,35 1,66 2,10 1,62 0,96 1,21 1,36 0,28 
13 103 07050153-005/1 LEU 50204 0,39 1,09 0,00 0,92 9,1 8,19 0,00 3,61 0,26 4,49 2,34 0,00 1,42 1,59 1,58 0,68 0,95 1,17 0,00 
13 104 07050153-005/2 LEU 50204 0,42 1,10 0,00 1,32 9,7 8,79 0,00 3,86 0,28 4,76 2,43 0,00 1,54 1,71 1,67 0,74 1,03 1,25 0,00 
13 143 07050152-005/1 LEU 50204 0,34 0,00 0,99 0,93 9,2 0,00 8,17 3,23 0,00 4,84 1,90 0,00 1,36 1,89 1,47 0,78 1,18 1,21 0,23 
13 144 07050152-005/2 LEU 50204 0,36 0,00 1,07 0,97 9,4 0,00 8,45 3,91 0,00 5,09 1,96 0,00 1,42 2,03 1,57 0,84 1,25 1,28 0,23 
13 289 07045731-005/1 LEU 50204 0,20 1,11 0,00 0,88 8,6 0,00 7,87 3,78 0,00 4,25 2,15 0,00 1,52 1,54 1,48 0,88 1,07 1,07 0,19 
13 290 07045731-005/2 LEU 50204 0,21 1,00 0,00 0,92 8,2 0,00 7,79 3,89 0,00 4,24 2,16 0,00 1,54 1,52 1,52 0,74 1,26 1,06 0,18 
14 23 07042193-45/1 Ludwig 1,07 2,39 2,55 2,34 11,7 5,93 1,94 3,97 0,00 5,60 1,94 0,36 2,39 2,11 1,37 0,40 1,13 1,57 0,56 
14 24 07042193-45/2 Ludwig 1,05 2,27 2,48 2,16 11,0 5,74 1,84 3,62 0,00 5,31 1,72 0,32 2,07 1,99 1,31 0,48 1,06 1,46 0,47 
14 37 07045735-025/1 Ludwig 1,15 2,76 2,88 2,61 12,0 6,19 2,36 4,62 0,00 6,25 2,59 0,00 2,54 2,28 1,61 0,72 1,45 1,68 0,95 
14 38 07045735-025/2 Ludwig 1,09 2,54 2,71 2,38 11,3 5,93 2,15 4,17 0,00 5,80 2,27 0,00 2,30 2,20 1,47 0,48 1,33 1,52 0,74 
14 93 07042195-045/1 Ludwig 1,29 3,13 3,31 3,33 13,1 6,51 3,00 5,44 0,00 6,73 3,04 0,00 2,75 2,56 2,59 0,44 1,41 1,73 1,02 
14 94 07042195-045/2 Ludwig 1,30 2,98 3,05 3,64 13,4 5,54 3,15 5,88 0,00 6,81 3,70 0,00 3,54 2,69 2,83 0,49 1,68 1,68 1,96 
14 129 07050153-025/1 Ludwig 1,36 2,81 2,95 2,18 12,2 6,39 2,32 4,95 0,51 5,10 2,71 0,00 2,01 2,04 1,76 1,03 1,22 1,43 0,58 
14 130 07050153-025/2 Ludwig 1,30 2,64 2,81 2,15 11,7 6,20 2,24 4,77 0,47 5,27 2,34 0,00 2,00 2,06 1,85 0,98 1,21 1,40 0,61 
14 177 07042196-045/1 Ludwig 0,97 2,11 2,42 2,17 10,4 6,53 2,47 4,41 0,00 5,38 2,36 0,00 1,97 2,00 1,56 0,91 1,25 1,37 0,58 
14 178 07042196-045/2 Ludwig 1,06 2,23 2,50 2,27 10,6 6,81 2,46 4,66 0,00 5,55 2,62 0,00 2,11 2,15 1,68 0,97 1,37 1,46 0,65 
14 213 07045730-020/1 Ludwig 1,13 2,43 2,66 2,52 10,7 5,42 2,56 4,05 0,00 5,06 2,44 0,00 2,11 1,99 1,71 0,76 1,13 1,31 0,77 
14 214 07045730-020/2 Ludwig 1,09 2,47 2,63 2,65 10,9 5,54 2,59 4,17 0,00 5,20 2,61 0,00 2,27 2,11 1,80 0,60 1,22 1,41 0,86 
14 247 07045728-020/1 Ludwig 1,13 2,28 2,32 2,41 10,2 5,37 2,28 4,09 0,38 4,80 1,67 0,46 1,86 1,85 1,52 0,91 1,03 1,30 0,55 
14 248 07045728-020/2 Ludwig 1,23 2,38 2,46 2,49 10,5 5,42 2,51 4,34 0,43 4,84 1,78 0,44 1,93 1,90 1,62 0,98 1,06 1,35 0,57 
14 275 07045734-025/1 Ludwig 0,85 1,99 2,08 1,87 10,0 5,17 1,66 3,52 0,00 4,81 1,76 0,00 1,63 1,75 1,43 0,64 0,90 1,16 0,70 
14 276 07045734-025/2 Ludwig 0,87 2,02 2,03 1,89 10,1 5,23 1,67 3,47 0,00 4,76 1,73 0,00 1,57 1,72 1,42 0,65 0,87 1,14 0,65 
14 315 07045731-025/1 Ludwig 0,99 2,21 1,99 2,23 9,9 5,11 2,06 3,81 0,38 4,54 1,60 0,43 1,80 1,81 1,37 0,77 0,96 1,20 0,68 




Tab. 26: Fortsetzung 
   
Peak Nr. 36 37 38 39 40 41 42 43 44 45 46 47 48 49 50 51 52 53 54 
SC ANr. Probe  Name  LMW - Glutenine  
15 1 07042193-26/1 Manhattan 0,78 0,48 0,29 1,61 9,74 8,02 0,00 3,88 0,49 4,69 1,84 0,29 1,50 2,05 1,32 1,13 0,94 1,02 0,03 
15 2 07042193-26/2 Manhattan 0,55 0,40 0,28 1,73 9,33 7,73 0,00 3,67 0,38 4,41 1,34 0,40 1,66 1,93 1,28 0,89 0,91 1,01 0,04 
15 51 07045735-012/1 Manhattan 0,45 1,06 0,00 1,75 10,1 7,99 0,00 3,65 0,00 4,76 1,59 0,30 1,26 1,70 1,35 0,94 0,94 1,04 0,18 
15 52 07045735-012/2 Manhattan 0,47 1,01 0,00 1,82 10,3 8,14 0,00 3,79 0,00 4,92 1,66 0,31 1,31 1,83 1,38 0,99 0,99 1,07 0,17 
15 71 07042195-026/1 Manhattan 0,51 0,89 0,24 2,28 10,9 0,00 9,22 4,19 0,33 5,02 2,21 0,33 1,75 1,98 1,76 1,16 1,31 1,24 0,33 
15 72 07042195-026/2 Manhattan 0,50 0,86 0,23 2,25 10,9 0,00 9,28 4,14 0,32 4,94 2,15 0,32 1,72 1,96 1,75 1,12 1,30 1,19 0,26 
15 109 07050153-012/1 Manhattan 0,26 0,52 0,72 1,43 9,3 7,60 0,00 3,66 0,32 3,93 1,87 0,00 1,48 1,34 1,49 0,60 0,89 0,96 0,00 
15 110 07050153-012/2 Manhattan 0,27 0,42 0,92 1,48 9,7 7,86 0,00 3,82 0,31 4,14 1,93 0,00 1,51 1,41 1,59 0,63 0,95 0,99 0,00 
15 149 07050152-012/1 Manhattan 0,24 0,80 0,19 1,51 8,7 0,00 6,69 3,34 1,01 4,76 1,66 0,21 1,05 1,48 1,13 0,76 1,09 0,96 0,00 
15 150 07050152-012/2 Manhattan 0,26 0,71 0,26 1,63 9,1 0,00 7,11 3,52 1,06 5,14 1,69 0,23 1,08 1,70 1,23 0,88 1,02 1,07 0,00 
15 189 07042196-026/1 Manhattan 0,38 0,58 0,18 1,57 9,2 7,47 0,00 3,33 0,24 3,86 1,67 0,24 1,23 1,29 1,39 0,72 0,82 0,91 0,13 
15 190 07042196-026/2 Manhattan 0,37 0,67 0,19 1,57 9,1 7,49 0,00 3,30 0,24 3,84 1,62 0,24 1,15 1,24 1,46 0,80 0,79 0,91 0,14 
15 191 07045730-001/1 Manhattan 0,51 1,12 2,21 0,64 10,4 9,40 0,00 4,17 0,39 4,71 2,27 0,34 1,71 1,80 1,74 1,01 1,34 1,21 0,20 
15 192 07045730-001/2 Manhattan 0,48 0,87 2,25 0,60 9,8 8,88 0,00 3,95 0,36 4,42 2,19 0,33 1,61 1,78 1,68 1,14 1,33 1,17 0,24 
15 221 07045728-001/1 Manhattan 0,51 0,89 1,91 0,00 10,0 0,00 8,44 3,89 0,46 4,28 2,13 0,32 1,50 1,38 1,65 1,00 1,25 1,03 0,23 
15 222 07045728-001/2 Manhattan 0,50 0,88 1,65 0,00 10,1 0,00 8,40 3,89 0,43 4,25 2,00 0,29 1,47 1,33 1,55 1,07 1,11 0,94 0,18 
15 259 07045734-012/1 Manhattan 0,34 0,67 0,00 1,09 7,8 0,00 6,04 2,75 0,26 3,13 1,28 0,16 0,95 1,33 1,14 0,82 0,79 0,72 0,23 
15 260 07045734-012/2 Manhattan 0,34 0,48 0,00 1,06 7,7 0,00 5,95 2,70 0,20 3,05 1,27 0,18 0,95 1,21 1,16 0,73 0,77 0,73 0,19 
15 295 07045731-012/1 Manhattan 0,43 1,05 1,61 0,50 8,6 0,00 7,35 3,58 0,44 3,85 1,79 0,20 1,35 1,50 1,42 1,06 0,98 0,91 0,20 
15 296 07045731-012/2 Manhattan 0,42 1,07 1,54 0,47 8,3 0,00 7,23 3,44 0,38 3,86 1,72 0,22 1,29 1,41 1,42 1,00 0,98 0,93 0,21 
16 137 07050153-030/1 MEGAS 0,37 1,34 0,00 1,11 11,2 0,00 7,77 4,02 2,41 6,07 2,65 0,34 1,41 1,63 1,56 1,15 1,25 1,04 0,29 
16 138 07050153-030/2 MEGAS 0,42 1,38 0,00 1,22 11,4 0,00 7,95 4,40 2,44 6,54 2,97 0,45 1,74 1,72 1,41 1,34 1,49 1,18 0,32 
17 133 07050153-027/1 Mulan 0,57 0,90 0,16 1,25 9,6 1,96 3,79 3,98 2,15 6,21 2,42 0,42 0,00 3,24 1,34 1,61 1,48 1,15 0,22 




Tab. 26: Fortsetzung 
   
Peak Nr. 36 37 38 39 40 41 42 43 44 45 46 47 48 49 50 51 52 53 54 
SC ANr. Probe  Name  LMW - Glutenine  
18 39 07045735-027/1 NORD 3366 0,46 0,82 0,17 1,53 9,2 2,10 3,11 3,66 1,87 6,73 1,87 0,46 0,00 3,41 1,32 1,17 1,49 1,16 0,20 
18 40 07045735-027/2 NORD 3366 0,47 0,77 0,18 1,51 9,0 2,06 3,04 3,59 1,87 6,64 1,85 0,46 0,00 3,33 1,29 1,12 1,45 1,13 0,17 
18 279 07045734-027/1 NORD 3366 0,41 0,57 0,00 1,29 8,3 1,67 2,74 2,90 1,79 5,53 1,52 0,31 0,00 2,84 1,39 0,95 1,02 0,88 0,14 
18 280 07045734-027/2 NORD 3366 0,37 0,68 0,00 1,37 8,9 1,73 3,02 3,19 1,89 5,98 1,76 0,32 0,00 3,14 1,47 1,05 1,16 0,99 0,14 
18 319 07045731-027/1 NORD 3366 0,34 0,82 0,00 1,53 8,0 1,68 3,08 3,25 1,66 5,76 2,07 0,34 0,00 2,86 1,18 1,39 1,20 0,96 0,15 
18 320 07045731-027/2 NORD 3366 0,35 0,73 0,00 1,43 8,0 1,68 3,05 3,19 1,64 5,82 1,90 0,32 0,00 2,88 1,17 1,29 1,16 0,95 0,16 
19 55 07045735-014/1 NORD98073/10 1,14 1,61 2,03 1,76 10,3 6,61 1,46 3,28 0,00 4,83 1,40 0,41 1,48 1,77 1,24 0,61 0,89 1,12 0,56 
19 56 07045735-014/2 NORD98073/10 1,13 1,57 2,01 1,76 10,1 6,60 1,42 3,21 0,00 4,68 1,36 0,40 1,46 1,63 1,19 0,52 0,82 1,03 0,50 
19 113 07050153-014/1 
NORD98073/10 
(JENGA) 1,07 1,56 1,78 1,34 9,2 6,62 0,00 3,61 0,00 4,19 1,92 0,00 1,56 1,29 1,56 0,59 0,77 0,96 0,62 
19 114 07050153-014/2 
NORD98073/10 
(JENGA) 1,00 1,47 1,79 1,19 8,8 7,86 0,00 3,25 0,00 3,86 1,70 0,00 1,28 1,19 1,65 0,40 0,70 0,87 0,56 
19 153 07050152-014/1 NORD98073/10 1,02 1,54 0,00 3,28 9,4 0,00 6,42 3,99 0,00 4,17 1,73 0,14 1,21 1,27 1,42 0,45 0,67 0,92 0,38 
19 154 07050152-014/2 NORD98073/10 1,10 1,60 0,00 3,50 9,9 0,00 6,81 4,32 0,00 4,53 1,82 0,15 1,40 1,39 1,38 0,47 0,77 1,03 0,45 
19 263 07045734-014/1 NORD98073/10 0,84 1,21 1,38 1,13 8,8 5,50 0,83 2,83 0,00 3,79 1,49 0,14 1,27 1,30 1,21 0,51 0,63 0,91 0,53 
19 264 07045734-014/2 NORD98073/10 0,78 1,14 1,26 1,09 8,3 5,15 0,89 2,53 0,00 3,52 1,31 0,11 1,07 1,22 1,07 0,52 0,58 0,79 0,46 
19 299 07045731-014/1 NORD98073/10 0,93 1,35 1,28 1,62 8,5 5,47 1,52 3,29 0,33 3,61 1,82 0,00 1,51 1,56 1,26 0,76 0,66 0,86 0,46 
19 300 07045731-014/2 NORD98073/10 0,92 1,31 1,23 1,61 8,4 5,45 1,52 3,36 0,38 3,50 1,88 0,00 1,52 1,54 1,27 0,73 0,67 0,83 0,47 
20 111 07050153-013/1 Papageno 1,27 2,04 2,09 2,04 11,3 8,07 0,00 5,14 0,00 7,17 2,93 0,60 0,00 4,12 2,05 0,91 1,36 1,68 0,00 
20 112 07050153-013/2 Papageno 1,15 1,88 2,17 1,62 9,9 7,32 0,00 4,03 0,00 5,92 2,19 0,42 0,00 3,25 1,80 0,83 1,08 1,39 0,00 
21 41 07045735-002/1 PBIS02/1026 0,66 1,27 0,00 1,41 10,3 6,39 1,12 3,93 2,20 6,48 1,41 0,68 1,60 1,98 1,35 0,97 1,35 1,23 0,51 
21 42 07045735-002/2 PBIS02/1026 0,63 1,25 0,00 1,32 9,8 6,06 1,05 3,69 2,11 6,17 1,30 0,63 1,47 1,85 1,28 0,91 1,30 1,19 0,61 
21 99 07050153-002/1 PIBS 02/1026 0,34 0,97 0,00 1,07 9,4 5,92 1,00 3,72 2,17 5,20 2,07 0,00 1,41 1,66 1,41 0,63 1,13 1,09 0,00 
21 100 07050153-002/2 PIBS 02/1026 0,31 0,85 0,00 0,98 9,1 5,63 0,92 3,44 2,08 4,90 2,10 0,00 1,26 1,44 1,32 0,57 1,03 1,01 0,00 
21 139 07050152-002/1 PBIS 02/1026 0,38 1,19 0,00 1,21 10,3 0,00 7,47 4,05 2,41 6,22 2,03 0,00 1,52 2,03 1,43 0,89 1,13 1,20 0,44 
21 140 07050152-002/2 PBIS 02/1026 0,32 1,05 0,00 1,20 9,7 0,00 7,02 3,75 2,22 5,88 1,86 0,00 1,42 1,85 1,30 0,78 1,05 1,13 0,50 
21 285 07045731-002/1 PBIS 02/1026 0,36 0,94 0,00 1,08 9,2 5,66 1,19 3,60 1,94 5,14 2,35 0,00 1,53 1,69 1,40 1,01 1,12 1,03 0,75 




Tab. 26: Fortsetzung 
   
Peak Nr. 36 37 38 39 40 41 42 43 44 45 46 47 48 49 50 51 52 53 54 
SC ANr. Probe  Name  LMW - Glutenine  
22 5 07042193-28/1 Philipp 0,61 0,62 0,54 1,47 11,1 6,00 3,22 4,38 0,59 6,03 2,12 0,45 1,67 2,48 1,40 1,47 1,09 1,34 0,02 
22 6 07042193-28/2 Philipp 0,40 0,83 0,55 1,56 11,7 6,39 3,50 4,69 0,63 6,41 2,14 0,48 1,67 2,63 1,51 1,63 1,17 1,44 0,03 
22 75 07042195-028/1 Philipp 0,58 0,81 0,54 1,68 12,4 6,64 4,13 4,71 0,61 6,93 2,44 0,55 1,89 2,36 1,61 1,67 1,54 1,55 0,54 
22 76 07042195-028/2 Philipp 0,39 0,58 0,41 1,22 10,3 5,61 3,21 3,45 0,44 5,26 1,67 0,35 1,24 1,90 1,42 0,94 1,00 1,08 0,32 
22 195 07045730-003/1 Philipp 0,53 0,51 0,59 1,58 11,9 6,84 4,01 4,55 0,60 6,59 2,24 0,49 1,63 2,17 1,77 1,66 1,23 1,42 0,43 
22 196 07045730-003/2 Philipp 0,52 0,51 0,56 1,50 11,9 6,83 3,77 4,37 0,57 6,19 2,18 0,45 1,55 2,01 1,69 1,54 1,13 1,34 0,41 
22 225 07045728-003/1 Philipp 0,50 0,45 0,67 1,17 10,4 0,00 8,66 3,55 0,00 6,01 1,70 0,39 1,26 1,75 1,38 1,03 1,14 1,21 0,47 
22 226 07045728-003/2 Philipp 0,53 0,47 0,62 1,15 10,0 0,00 8,49 3,23 0,00 5,84 1,64 0,38 1,21 1,73 1,32 1,00 1,10 1,21 0,47 
23 241 07045728-017/1 Saturnus 0,66 0,49 1,28 2,35 8,6 5,36 5,76 5,09 0,00 6,61 2,06 0,45 1,62 2,33 1,64 1,36 1,64 1,44 0,16 
23 242 07045728-017/2 Saturnus 0,68 0,49 1,29 2,24 8,7 5,37 5,70 5,03 0,00 6,37 1,96 0,45 1,55 2,29 1,63 1,40 1,63 1,39 0,18 
24 269 07045734-019/1 SDS 2046 0,65 1,04 1,30 0,74 9,6 0,00 6,79 4,01 0,55 4,70 1,51 0,20 1,27 1,45 1,29 0,56 0,84 0,98 0,60 
24 270 07045734-019/2 SDS 2046 0,45 0,85 1,18 0,64 9,5 0,00 6,59 3,65 0,48 4,38 1,35 0,16 1,08 1,40 1,14 0,44 0,75 0,89 0,60 
24 307 07045731-019/1 SDS 2046 0,61 1,08 1,23 0,90 8,9 0,00 6,40 2,97 1,04 5,18 1,65 0,23 1,29 1,38 1,17 0,58 0,85 0,94 0,75 
24 308 07045731-019/2 SDS 2046 0,55 1,20 1,23 0,93 9,1 0,00 6,52 3,00 1,03 5,20 1,70 0,25 1,31 1,38 1,25 0,58 0,87 0,95 0,67 
25 31 07045735-020/1 SE322/04WW 0,32 1,27 0,00 1,61 10,3 3,98 4,73 3,96 0,36 5,67 1,98 0,27 1,74 2,60 1,45 0,91 1,54 1,50 0,45 
25 32 07045735-020/2 SE322/04WW 0,35 1,12 0,00 1,92 10,8 4,17 5,08 4,28 0,40 6,14 2,30 0,29 2,07 2,82 1,59 1,08 1,81 1,67 0,60 
25 123 07050153-020/1 SE322/04WW 0,39 1,21 0,00 1,86 10,8 4,29 5,60 4,60 0,65 6,16 2,34 0,00 2,18 2,77 1,70 1,48 1,93 1,57 0,35 
25 124 07050153-020/2 SE322/04WW 0,41 1,20 0,00 1,90 11,2 4,30 5,80 4,76 0,68 6,25 2,43 0,00 2,23 2,85 1,73 1,57 2,00 1,59 0,37 
25 309 07045731-020/1 SE322/04WW 0,31 1,06 0,00 1,55 9,0 3,45 4,26 3,53 0,44 5,08 2,06 0,00 2,04 2,13 1,53 1,10 1,50 1,31 0,63 
25 310 07045731-020/2 SE322/04WW 0,43 0,80 0,00 1,29 8,3 3,10 3,73 3,13 0,39 4,42 1,65 0,00 1,53 1,83 1,29 0,84 1,19 1,10 0,62 
26 17 07042193-41/1 SE 403/03 0,56 0,79 0,00 2,85 8,4 7,25 6,30 5,86 5,09 2,35 2,21 0,55 0,00 4,91 1,44 1,98 1,48 2,33 0,07 
26 18 07042193-41/2 SE 403/03 0,62 0,69 0,00 2,74 8,2 7,06 6,22 5,67 4,89 2,23 2,15 0,54 0,00 4,74 1,39 1,65 1,37 2,22 0,21 
26 87 07042195-041/1 SE 403/03 0,52 0,96 0,00 2,96 8,3 7,30 6,62 5,38 0,00 7,80 2,60 0,66 0,00 4,69 1,61 1,66 1,03 2,41 0,19 
26 88 07042195-041/2 SE 403/03 0,62 0,82 0,00 3,17 8,7 7,75 7,05 5,73 0,00 8,17 2,71 0,68 0,00 4,80 1,76 1,72 1,36 2,53 0,19 
26 207 07045730-016/1 SE 403/03 0,56 0,60 0,00 2,61 7,4 6,67 5,90 4,84 0,00 6,52 2,06 0,52 0,00 3,94 1,39 1,46 1,15 2,12 0,33 
26 208 07045730-016/2 SE 403/03 0,56 0,65 0,00 2,24 7,6 6,84 5,94 4,85 0,00 6,57 2,12 0,53 0,00 4,08 1,41 1,45 1,19 2,16 0,37 
26 239 07045728-016/1 SE 403/03 0,61 1,00 0,00 2,21 7,7 6,51 5,61 4,78 0,00 6,18 1,92 0,48 0,00 3,78 1,31 1,34 1,04 2,09 0,03 




Tab. 26: Fortsetzung 
   
Peak Nr. 36 37 38 39 40 41 42 43 44 45 46 47 48 49 50 51 52 53 54 
SC ANr. Probe  Name  LMW - Glutenine  
27 69 07045735-030/1 STRU001586.1 0,22 1,18 1,34 0,00 10,3 0,00 6,58 3,39 2,12 6,27 1,83 0,34 1,29 1,58 1,46 0,95 1,08 1,05 0,38 
27 70 07045735-030/2 STRU001586.1 0,21 1,14 1,33 0,00 10,2 0,00 6,48 3,37 2,09 6,13 1,84 0,33 1,28 1,54 1,46 0,94 1,07 1,02 0,40 
27 283 07045734-030/1 STRV001586.1 0,07 0,63 0,43 0,99 8,7 0,00 5,28 2,67 1,71 4,75 1,57 0,27 1,01 1,20 1,19 0,80 0,82 0,78 0,27 
27 284 07045734-030/2 STRV001586.1 0,15 0,40 0,40 0,70 8,5 0,00 5,14 2,55 1,67 4,62 1,48 0,23 0,95 1,23 1,11 0,72 0,77 0,73 0,42 
27 323 07045731-030/1 STRU001586.1 0,42 0,58 0,00 0,67 7,6 0,00 4,71 2,44 1,39 4,16 1,51 0,20 0,93 0,96 1,01 0,73 0,72 0,64 0,21 
27 324 07045731-030/2 STRU001586.1 0,40 0,56 0,00 0,64 7,4 0,00 4,53 2,31 1,32 3,88 1,46 0,18 0,81 0,88 1,02 0,66 0,64 0,58 0,21 
28 85 07042195-036/1 SZD 2006 0,51 0,55 0,82 1,52 10,4 0,00 10,5 4,80 0,88 6,62 2,29 0,54 1,60 2,18 1,70 1,24 1,65 1,28 0,29 
28 86 07042195-036/2 SZD 2006 0,55 0,73 0,90 1,82 11,1 0,00 11,3 5,33 0,99 7,31 2,63 0,62 1,84 2,51 1,94 1,47 1,93 1,48 0,43 
28 169 07042196-036/1 SZD 2006 0,50 1,34 0,00 1,37 10,3 0,00 9,83 4,01 0,75 5,85 1,96 0,49 1,46 1,80 1,57 1,12 1,49 1,20 0,27 
28 170 07042196-036/2 SZD 2006 0,49 1,37 0,00 1,37 10,4 0,00 9,93 4,45 0,75 5,96 1,99 0,48 1,47 1,84 1,58 1,10 1,49 1,19 0,23 
28 205 07045730-011/1 SZD 2006 0,46 1,28 0,00 1,31 9,9 9,60 0,00 4,46 0,89 5,78 2,13 0,50 1,52 1,84 1,54 1,18 1,60 1,10 0,13 
28 206 07045730-011/2 SZD 2006 0,43 1,27 0,00 1,40 9,7 9,76 0,00 4,25 0,83 5,57 1,93 0,45 1,32 1,82 1,48 1,04 1,50 1,06 0,13 
28 237 07045728-011/1 SZD 2006 0,53 0,56 0,80 1,18 9,9 0,00 9,34 3,81 0,71 5,83 1,88 0,47 1,37 1,74 1,53 1,42 1,38 1,16 0,24 
28 238 07045728-011/2 SZD 2006 0,55 0,59 0,84 1,43 10,1 0,00 9,84 4,05 0,76 6,24 2,00 0,49 1,45 1,93 1,56 1,29 1,50 1,22 0,23 
29 57 07045735-015/1 SZD 68/97-6 0,40 1,68 0,00 2,12 11,3 9,67 0,00 4,01 0,00 5,43 1,59 0,25 1,75 2,05 1,45 0,92 1,31 1,33 0,22 
29 58 07045735-015/2 SZD 68/97-6 0,41 1,69 0,00 2,16 11,5 9,87 0,00 4,13 0,00 5,54 1,65 0,26 1,79 2,17 1,48 0,92 1,36 1,32 0,21 
29 115 07050153-015/1 SZD 68/97-6 0,49 1,67 0,00 2,10 10,8 9,86 0,00 4,66 0,40 5,14 2,45 0,00 2,05 1,64 1,90 1,08 1,57 1,33 0,24 
29 116 07050153-015/2 SZD 68/97-6 0,48 1,57 0,00 2,01 10,8 9,69 0,00 4,42 0,37 4,96 2,31 0,00 1,83 1,63 1,90 1,05 1,47 1,28 0,25 
29 155 07050152-015/1 SZD 68/97-6 0,38 1,34 0,23 1,97 10,4 0,00 9,41 4,23 0,00 4,91 2,49 0,00 2,01 1,90 1,70 0,95 1,49 1,39 0,22 
29 156 07050152-015/2 SZD 68/97-6 0,35 1,39 0,22 2,02 10,8 0,00 9,71 4,38 0,00 5,51 2,35 0,00 1,75 2,12 1,69 0,98 1,52 1,42 0,25 
29 301 07045731-015/1 SZD 68/97-6 0,39 0,99 0,57 1,82 9,4 5,28 3,07 3,81 0,41 4,29 1,67 0,47 1,88 1,68 1,44 0,96 1,23 0,62 1,10 
29 302 07045731-015/2 SZD 68/97-6 0,43 1,02 0,56 1,90 10,0 5,29 3,46 4,15 0,51 4,37 1,80 0,50 2,02 1,75 1,52 1,03 1,32 0,53 0,60 
30 91 07042195-044/1 SZD 7912 A 0,64 0,00 2,03 2,35 11,6 10,4 0,00 5,27 0,00 8,32 2,95 0,75 2,27 2,30 2,04 1,64 1,98 1,37 0,23 
30 92 07042195-044/2 SZD 7912 A 0,81 0,00 2,39 2,82 13,3 11,7 0,00 6,79 0,00 10,5 4,11 1,04 3,27 2,86 2,46 2,16 2,72 1,81 0,28 
30 175 07042196-044/1 SZD 7912 A 0,47 1,40 0,00 1,50 10,0 0,00 9,09 3,87 0,66 4,99 1,66 0,39 1,21 1,63 1,44 0,98 1,20 0,96 0,16 




Tab. 26: Fortsetzung 
   
Peak Nr. 36 37 38 39 40 41 42 43 44 45 46 47 48 49 50 51 52 53 54 
SC ANr. Probe  Name  LMW - Glutenine  
30 211 07045730-019/1 SZD 7912 A 0,46 1,41 0,00 1,45 9,4 0,00 8,62 3,56 0,66 4,86 1,69 0,41 1,21 1,48 1,42 0,91 1,19 0,87 0,17 
30 212 07045730-019/2 SZD 7912 A 0,43 1,35 0,00 1,43 9,4 0,00 8,58 3,56 0,67 4,77 1,68 0,41 1,20 1,48 1,38 0,87 1,18 0,85 0,15 
30 245 07045728-019/1 SZD 7912 A 0,42 1,30 0,00 1,31 9,3 0,00 8,15 3,51 0,61 4,57 1,51 0,33 1,06 1,45 1,31 0,94 1,03 0,82 0,12 
30 246 07045728-019/2 SZD 7912 A 0,46 1,38 0,00 1,39 9,6 0,00 8,58 3,75 0,65 4,90 1,69 0,40 1,19 1,56 1,42 1,06 1,20 0,95 0,15 
31 59 07045735-016/1 SZD 7913 1,29 0,79 0,00 1,50 10,3 9,27 0,00 3,89 0,62 5,34 1,77 0,42 1,44 2,09 1,41 1,14 1,50 1,37 0,22 
31 60 07045735-016/2 SZD 7913 1,34 0,86 0,00 1,69 10,6 9,59 0,00 4,15 0,68 5,61 1,88 0,46 1,50 2,14 1,48 1,23 1,58 1,46 0,22 
31 117 07050153-016/1 SZD 7913 0,38 1,81 0,00 1,45 10,2 9,34 0,00 4,47 0,00 5,93 2,02 0,42 1,42 1,63 1,85 1,20 1,40 1,20 0,22 
31 118 07050153-016/2 SZD 7913 0,40 1,84 0,00 1,51 10,3 9,55 0,00 4,59 0,00 6,10 2,08 0,42 1,45 1,68 1,88 1,23 1,43 1,24 0,23 
31 157 07050152-016/1 SZD 7913 0,33 0,83 0,84 1,45 9,8 0,00 8,84 4,29 0,00 5,74 1,84 0,40 1,43 1,84 1,56 1,18 1,39 1,34 0,23 
31 158 07050152-016/2 SZD 7913 0,31 0,84 0,85 1,44 10,1 0,00 8,93 4,33 0,00 5,81 1,91 0,41 1,50 1,88 1,52 1,19 1,42 1,38 0,25 
31 265 07045734-016/1 SZD 7913 0,26 0,69 0,69 1,04 9,3 0,00 8,07 3,34 0,00 5,03 1,41 0,34 1,13 1,57 1,38 0,84 1,01 0,99 0,15 
31 266 07045734-016/2 SZD 7913 0,27 0,73 0,71 1,19 9,3 0,00 8,21 3,43 0,00 5,12 1,44 0,34 1,14 1,63 1,37 0,82 1,02 1,01 0,15 
31 303 07045731-016/1 SZD 7913 0,29 0,77 0,75 1,08 9,0 0,00 7,81 3,56 0,54 4,61 1,60 0,35 1,24 1,46 1,32 0,91 0,98 0,98 0,14 
31 304 07045731-016/2 SZD 7913 0,28 0,76 0,74 1,17 9,0 0,00 7,65 3,47 0,55 4,53 1,57 0,35 1,22 1,40 1,30 0,92 0,99 1,01 0,18 
32 61 07045735-017/1 SZD 7916A 0,43 1,08 0,67 1,45 10,5 5,89 4,39 4,09 0,00 6,55 2,03 0,48 1,58 1,93 1,81 1,12 1,54 1,41 0,46 
32 62 07045735-017/2 SZD 7916A 0,41 1,03 0,60 1,36 10,2 5,57 4,38 3,86 0,00 6,19 1,86 0,44 1,45 1,80 1,70 1,00 1,43 1,32 0,52 
32 119 07050153-017/1 SZD 7916A 0,69 1,13 0,22 1,41 10,1 0,00 9,65 4,12 0,00 5,76 1,69 0,37 1,23 1,66 1,43 0,88 1,16 1,06 0,20 
32 120 07050153-017/2 SZD 7916A 0,39 1,36 0,21 1,34 10,4 0,00 10,4 4,56 0,00 6,09 1,89 0,39 1,36 1,66 1,50 0,96 1,26 1,09 0,17 
32 159 07050152-017/1 SZD 7916A 0,50 1,04 0,42 1,77 10,4 6,14 4,42 4,37 0,00 6,68 1,99 0,43 1,56 2,06 1,66 1,04 1,52 1,39 0,24 
32 160 07050152-017/2 SZD 7916A 0,54 1,11 0,42 1,93 10,8 6,35 4,71 4,70 0,00 7,13 2,19 0,49 1,70 2,15 1,77 1,11 1,69 1,51 0,28 
32 267 07045734-017/1 SZD 7916A 0,33 0,89 0,50 1,10 9,6 5,03 4,08 3,35 0,00 5,35 1,47 0,32 1,15 1,57 1,36 0,72 1,03 0,95 0,36 
32 268 07045734-017/2 SZD 7916A 0,32 0,91 0,51 1,29 9,8 5,24 4,23 3,63 0,00 5,75 1,68 0,36 1,36 1,56 1,42 0,75 1,19 1,05 0,37 
32 305 07045731-017/1 SZD 7916A 0,31 0,80 0,48 1,39 8,2 4,26 3,84 3,25 0,51 4,37 1,55 0,30 1,23 1,30 1,17 0,74 0,99 0,79 0,38 




Tab. 26: Fortsetzung 
   
Peak Nr. 36 37 38 39 40 41 42 43 44 45 46 47 48 49 50 51 52 53 54 
SC ANr. Probe  Name  LMW - Glutenine  
33 77 07042195-031/1 SZD 9369 0,42 1,21 1,49 0,00 10,2 0,00 10,8 5,04 0,79 6,77 2,30 0,53 1,74 2,36 1,88 1,22 1,77 1,62 0,15 
33 78 07042195-031/2 SZD 9369 0,43 1,20 1,58 0,00 10,2 0,00 10,9 5,28 0,83 6,92 2,42 0,57 1,87 2,46 1,89 1,29 1,92 1,67 0,15 
33 185 07042196-031/1 SZD 9369 0,38 1,05 0,00 0,90 9,8 9,62 0,00 4,31 0,60 5,81 1,91 0,46 1,43 1,81 1,64 0,92 1,25 1,45 0,13 
33 186 07042196-031/2 SZD 9369 0,39 1,15 0,00 0,91 10,0 9,63 0,00 4,71 0,61 5,96 1,95 0,45 1,49 1,92 1,61 0,92 1,27 1,47 0,14 
33 227 07045728-006/1 SZD 9369 0,43 1,17 0,00 0,92 9,3 0,00 9,28 4,18 0,00 6,33 1,85 0,46 1,36 1,96 1,57 1,13 1,55 1,49 0,44 
33 228 07045728-006/2 SZD 9369 0,43 1,19 0,00 1,00 8,9 0,00 9,28 4,40 0,00 6,47 2,02 0,50 1,55 1,91 1,68 1,21 1,69 1,55 0,43 
34 13 07042193-35/1 SZD9547 0,36 1,57 0,18 2,19 11,6 9,91 0,00 4,87 0,72 6,49 2,26 0,49 1,81 2,59 1,68 1,42 1,75 1,40 0,05 
34 14 07042193-35/2 SZD9547 0,33 1,57 0,17 2,22 11,6 9,89 0,00 4,98 0,74 6,55 2,34 0,51 1,83 2,67 1,70 1,48 1,82 1,44 0,06 
34 83 07042195-035/1 SZD 9547 0,57 1,13 0,86 2,44 11,4 0,00 10,5 5,13 0,66 7,35 2,73 0,63 2,02 2,36 2,06 1,52 1,90 1,62 0,00 
34 84 07042195-035/2 SZD 9547 0,56 1,06 0,82 2,32 11,2 0,00 10,1 4,78 0,64 6,76 2,47 0,57 1,79 2,19 1,97 1,39 1,73 1,47 0,00 
34 167 07042196-035/1 SZD 9547 0,49 1,32 0,00 2,17 10,4 0,00 8,95 4,40 0,58 5,95 2,02 0,48 1,65 1,99 1,70 1,28 1,41 1,34 0,10 
34 168 07042196-035/2 SZD 9547 0,48 1,30 0,00 2,12 10,4 0,00 9,02 4,00 0,44 5,66 1,81 0,44 1,45 1,84 1,64 1,12 1,59 1,29 0,12 
34 203 07045730-010/1 SZD 9547 0,86 1,07 0,74 2,30 10,7 0,00 9,54 4,33 0,67 5,95 2,17 0,51 1,53 1,98 1,74 1,31 1,59 1,27 0,15 
34 204 07045730-010/2 SZD 9547 0,86 1,02 0,77 2,19 10,4 0,00 9,39 4,08 0,65 5,94 2,12 0,50 1,53 1,89 1,73 1,28 1,63 1,30 0,18 
34 235 07045728-010/1 SZD 9547 0,57 0,77 0,77 1,94 10,1 0,00 8,78 4,22 0,53 6,23 2,29 0,53 1,82 1,83 1,79 1,34 1,71 1,44 0,44 
34 236 07045728-010/2 SZD 9547 0,53 0,76 0,77 1,87 10,1 0,00 8,62 3,96 0,47 5,65 1,96 0,46 1,44 1,71 1,73 1,14 1,44 1,29 0,39 
35 9 07042193-33/1 SZD9563 0,39 1,62 0,20 1,88 11,7 6,49 4,15 5,30 0,72 6,76 2,26 0,44 1,80 2,56 1,67 1,23 1,90 1,68 0,06 
35 10 07042193-33/2 SZD9563 0,37 1,54 0,19 1,86 11,7 6,49 4,15 5,24 0,72 6,69 2,25 0,43 1,79 2,50 1,66 1,39 1,88 1,65 0,06 
35 79 07042195-033/1 SZD 9563 0,44 1,31 0,64 2,85 11,8 6,53 4,74 5,33 0,77 7,30 2,52 0,52 1,90 2,48 1,98 1,34 1,92 1,72 0,14 
35 80 07042195-033/2 SZD 9563 0,51 1,40 0,65 3,08 12,4 6,56 5,03 6,07 0,88 8,20 3,14 0,66 2,48 2,63 2,23 1,73 2,42 2,04 0,21 
35 163 07042196-033/1 SZD 9563 0,53 1,35 0,21 1,90 11,1 0,00 10,4 5,27 0,69 6,85 2,28 0,48 1,80 2,33 1,81 1,39 1,90 1,80 0,19 
35 164 07042196-033/2 SZD 9563 0,52 1,44 0,22 1,93 11,3 0,00 10,9 5,35 0,63 6,84 2,12 0,45 1,63 2,39 1,82 1,35 1,78 1,80 0,18 
35 199 07045730-008/1 SZD 9563 0,48 2,01 0,00 2,89 11,8 6,76 4,80 5,34 0,80 7,39 2,54 0,54 1,88 2,45 1,97 1,28 1,97 1,72 0,56 
35 200 07045730-008/2 SZD 9563 0,57 2,23 0,00 3,24 12,7 6,96 5,25 6,38 0,97 8,55 3,35 0,71 2,53 2,84 2,30 1,86 2,60 2,10 0,75 
35 231 07045728-008/1 SZD 9563 0,55 0,81 0,95 1,90 10,5 6,52 3,41 4,37 0,00 6,97 1,97 0,42 1,56 1,96 1,77 1,21 1,78 1,62 0,53 




Tab. 26: Fortsetzung 
   
Peak Nr. 36 37 38 39 40 41 42 43 44 45 46 47 48 49 50 51 52 53 54 
SC ANr. Probe  Name  LMW - Glutenine  
36 7 07042193-32/1 SZD9566 0,46 1,31 0,00 1,60 10,9 6,40 4,87 5,50 0,74 7,18 2,34 0,57 1,80 2,81 1,81 1,29 2,03 1,76 0,07 
36 8 07042193-32/2 SZD9566 0,42 1,20 0,00 1,47 10,2 6,04 4,57 5,06 0,69 6,68 2,14 0,50 1,64 2,58 1,70 1,38 1,85 1,62 0,06 
36 161 07042196-032/1 SZD 9566 0,53 1,35 0,00 1,03 10,2 6,39 4,31 5,14 0,61 6,57 2,01 0,51 1,41 2,39 1,82 1,29 1,67 1,66 0,38 
36 162 07042196-032/2 SZD 9566 0,50 1,25 0,00 1,04 10,0 6,19 4,39 4,99 0,57 6,55 1,98 0,50 1,45 2,33 1,76 1,24 1,67 1,65 0,42 
36 197 07045730-007/1 SZD 9566 0,48 1,30 0,00 1,54 10,6 6,37 5,23 5,23 0,78 7,23 2,52 0,61 1,80 2,36 2,10 1,50 2,07 1,68 0,40 
36 198 07045730-007/2 SZD 9566 0,50 1,38 0,00 1,64 10,7 6,51 5,46 5,53 0,83 7,64 2,66 0,65 1,94 2,55 2,18 1,58 2,18 1,78 0,46 
36 229 07045728-007/1 SZD 9566 0,51 1,37 0,00 1,48 10,0 6,61 4,08 4,79 0,00 7,55 2,28 0,56 1,75 2,26 2,05 1,36 1,89 1,74 0,47 
36 230 07045728-007/2 SZD 9566 0,47 1,20 0,00 1,01 9,7 6,12 3,74 4,21 0,00 6,70 1,99 0,48 1,56 1,91 1,80 1,19 1,66 1,55 0,43 
37 15 07042193-36/1 SZD2006 0,57 1,55 0,00 1,64 11,2 6,51 4,41 5,48 1,05 6,98 2,35 0,59 1,74 2,70 1,65 1,47 1,87 1,36 0,05 
37 16 07042193-36/2 SZD2006 0,56 1,50 0,00 1,51 11,7 6,71 4,50 5,53 1,12 7,01 2,46 0,59 1,85 2,70 1,73 1,55 1,57 1,35 0,07 
38 21 07042193-44/1 SZD7912A 0,37 0,80 0,73 1,26 10,3 0,00 8,86 3,26 0,47 5,27 1,53 0,37 1,25 1,79 1,17 0,75 1,12 0,91 0,10 
38 22 07042193-44/2 SZD7912A 0,40 0,80 0,70 1,28 10,4 0,00 8,82 3,39 0,54 5,37 1,69 0,41 1,43 1,76 1,23 0,86 1,27 0,99 0,14 
39 63 07045735-019/1 UDS 2046 0,69 1,47 1,67 0,98 10,2 0,00 7,54 3,34 1,25 6,07 1,81 0,31 1,43 1,66 1,68 0,66 1,10 1,20 0,19 





„Ich erkläre hiermit an Eides Statt, dass ich die vorliegende Diplomarbeit selb-
ständig angefertigt habe. 
Die aus fremden Quellen direkt oder indirekt übernommenen Gedanken sind als 
solche kenntlich gemacht. Hilfen, die zum Schreiben der Diplomarbeit verwendet 
wurden, sind in der Arbeit angeführt. 
Die Arbeit wurde bisher weder in gleicher noch in ähnlicher Form einer anderen 
Prüfungsbehörde vorgelegt und auch noch nicht veröffentlicht.“ 
„Ich habe mich bemüht, Inhaber der Bilderrechte ausfindig zu machen und ihre 
Zustimmung zur Verwendung der Bilder in dieser Diplomarbeit nach Möglichkeit 
zu erhalten. Sollte dennoch eine Urheberrechtsverletzung bekannt werden, ersu-
che ich um Meldung bei mir.“ 
 







































Angaben zur Person   
Nachname(n) / Vorname(n) Scherf Judith  
Adresse(n) Oberneuberg, 9, 8225, Pöllau 
Telefon Mobil: 0680 2130754   
E-Mail judith.scherf@gmx.at 
  









Zeitraum 07/2009 →  
Beruf oder Funktion Landwirtschaftliche Betriebsführung 
Wichtigste Tätigkeiten und 
Zuständigkeiten 
Betriebsleitung 
Name und Adresse des 
Arbeitgebers 
Scherf Franz Erich 
Oberneuberg 9, 8225 Pöllau 
Branche Legehennen 
  
Zeitraum 09/2008 – 06/2009 
Beruf oder Funktion Wissenschaftliche Mitarbeiterin 
Wichtigste Tätigkeiten und 
Zuständigkeiten 
Proteinanalytik Getreide (HPLC) 
Diplomarbeit, Praktikum 
Name und Adresse des 
Arbeitgebers 
Agentur für Gesundheit und Ernährungssicherheit (AGES), 
Institut für Sortenwesen, Technologische Werteprüfung 




Beruf oder Funktion Praktikant 
Wichtigste Tätigkeiten  Laborassistent (Chemie) 
Name und Adresse des 
Arbeitgebers 
Prolactal GmbH 
Ferdinand-Leihs-Straße 40, 8230 Hartberg 
Branche Molkerei u Milchprodukte 
  
Zeitraum 11/2000 – 03/2008 
Beruf oder Funktion Sekretärin 
Wichtigste Tätigkeiten und 
Zuständigkeiten 
Büroverwaltung, Korrespondenz,  
Betreuung italienischer Mitarbeiter 
Name und Adresse des 
Arbeitgebers 
SAIPEM S.p.A. – Filiale Austria 
Erdbergstraße 52-60/3, 1030 Wien 
Branche Ingenieurbüro Öl- und Gastransport 
  
Zeitraum 10/1999 – 06/2000 








Zeitraum 03/2006  




Zeitraum 10/2001 → 
Name und Art der Bildungs- 
oder Ausbildungseinrichtung 




Zeitraum 1994 - 1999 
Bezeichnung der erworbenen 
Qualifikation 
Matura, Handelsakademie, 8230 Hartberg 
  
Muttersprache Deutsch  
  
Sonstige Sprachen Englisch:  fließend in Wort und Schrift 
Italienisch:  fortgeschrittene Kenntnisse 
Französisch:  Maturaniveau 
  
 
Pöllau, 01.06.2011 
 
